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RESUMO 

A caracterização citogenética e genômica é essencial para o estudo da diversidade vegetal e 

evolução dos recursos genéticos vegetais. Mimosa L. destaca-se por possuir uma rica 

biodiversidade endêmica do Cerrado brasileiro, contribuindo para a manutenção da 

sustentabilidade dos ecossistemas terrestres. O gênero Solanum L. possui destaque 

socioeconômico pela movimentação global de várias espécies importantes para a segurança 

alimentar mundial, em especial a batata (S. tuberosum L) e o tomate (S. lycopersicum L.). 

Apesar da relevância desses gêneros, suas espécies silvestres permanecem subexploradas, 

principalmente, sob a perspectiva citogenética e genômica. Neste trabalho, avaliou-se o 

cariótipo de diferentes populações de sete espécies de Mimosa e de doze espécies de Solanum 

mediante bandeamento por fluorocromos CMA/DAPI e estimativa do conteúdo de DNA por 

citometria de fluxo. Em Mimosa, eventos de polissomatia foram observados em seis espécies, 

exceto na espécie diploide M. verrucosa. O número de bandas de heterocromatina constitutiva 

(HC) CMA+ variou de quatro em M. caesalpiniifolia (células diploides) a 104 em M. candollei 

(células octaploides), sem aparente relação com a filogenia do gênero. O conteúdo de DNA 

variou de 1 C = 0,64 pg (M. sensitiva) a 1C = 1,55 pg (M. arenosa), sem relação com seu nível 

de ploidia (r = 0.1417). Os dados sugerem que a polissomatia é evento comum no gênero, 

possivelmente representando uma estratégia para adaptação dessas plantas ao ambiente, bem 

como seu crescimento e desenvolvimento. Nesse trabalho, realizou-se a primeira análise intra 

e interespecífica com relação ao padrão de HC e conteúdo de DNA para diferentes espécies de 

Mimosa, contribuindo para a compreensão da dinâmica da heterocromatina e organização 

genômica desse gênero cientificamente negligenciado. Em Solanum, reportamos novos dados 

de HC para S. andreanum, S. peruvianum, S. paludosum e valores de conteúdo de DNA 1C 

para S. corneliomullerii e S. andreanum, em um contexto filogenético. O número de blocos de 

HC variou de dois (S. viarum) a 42 (S. paludosum). Espécies do clado Potato geralmente 

exibiram maior número de blocos CH, enquanto em Lepstostemonum, geralmente exibiram 

poucos blocos, exceto S. paludosum. Contudo, não foi possível inferir a relação entre o padrão 

HC e os clados filogenéticos. O valor médio 1C variou de 1,0 pg em S. melongena (diploide) a 

1,80 pg em S. laciniatum (octaploide), com correlação moderada (r = 0.69) para os níveis de 

ploidia das espécies analisadas. A caracterização citogenética de Mimosa e Solanum contribui, 

portanto, para a compreensão da sua estrutura cariotípica, distribuição do DNA repetitivo, 

estimativa do tamanho do genoma e dinâmica evolutiva dentro desses gêneros, fornecendo 

subsídios para estratégias de conservação e de programas de melhoramento genético de espécies 

de grande importância econômica, ambiental e social. 

Palavras-chave: bandeamento por CMA/DAPI; conteúdo de DNA; diversidade citogenética; 

recursos genéticos vegetais.  

  



 
 

ABSTRACT 

Cytogenetics and genomics characterization is essential for understanding plant diversity and 

evolution of plant genetic resources. Mimosa L. stands out for its high biodiversity, most 

endemic to the Brazilian Cerrado, notably contributing to the sustainability of terrestrial 

ecosystems. Solanum L., in turn, has major socioeconomic importance due to the global 

importance of several species for world food security, particularly potato and tomato. Despite 

the relevance of both genera, their wild species remain largely underexplored, particularly from 

cytogenetic and genomic perspectives. In this study, we evaluated the karyotypes of different 

populations of seven Mimosa species and twelve Solanum species using CMA/DAPI 

fluorochrome banding and genome size estimation by flow cytometry. In Mimosa, polysomaty 

events were detected in six species, except for the diploid species M. verrucosa. The number of 

constitutive heterochromatin (CH) CMA⁺ bands ranged from four in M. caesalpiniifolia 

(diploid cells) to 104 in M. candollei (octaploid cells), with no apparent relationship to the 

phylogeny of the genus. Nuclear DNA content ranged from 1C = 0.64 pg (M. sensitiva) to 1C 

= 1.55 pg (M. arenosa), with no correlation with ploidy level (r = 0.1417). Our data indicates 

that polysomaty may be a common feature in the genus, possibly representing as an adaptive 

strategy related to growth, development and environmental conditions. This work provides the 

first intra- and interspecific analysis of CH patterns and DNA content across different Mimosa 

species, contributing to the understanding of heterochromatin dynamics and genome 

organization in this scientifically neglected genus. In Solanum, we report new CH data for S. 

andreanum, S. peruvianum, and S. paludosum, as well as novel 1C DNA content estimates for 

S. corneliomullerii and S. andreanum, in a phylogenetic context. The number of CH blocks 

ranged from two (S. viarum) to 42 (S. paludosum). Species of the Potato clade generally 

exhibited a higher number of CH blocks, whereas members of Leptostemonum clade exhibited 

fewer blocks, except for S. paludosum. However, we could not infer a clear relationship 

between the CH pattern and the phylogenetic clades. Mean of 1C value ranged from 1.0 pg in 

S. melongena (diploid) to 1.80 pg in S. laciniatum (octaploid), revealing a moderate correlation 

with the ploidy levels (r = 0.69). The cytogenetic characterization of Mimosa and Solanum 

enhances our understanding of karyotype structure, repetitive DNA distribution, genome size 

estimation and evolutionary dynamics within these genera, providing valuable information for 

conservation strategies and breeding programs of species with significant ecological, economic, 

and social importance. 

Keywords: CMA/DAPI banding; DNA content; cytogenetic diversity; plant genetics 

resources. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

A caracterização do conjunto de cromossomos é fundamental para compreensão da 

estrutura, função e evolução do genoma de espécies vegetais (Heslop-Harrison e Shwarzacher, 

2011). O bandeamento por fluorocromos CMA (Cromomicina A3) e DAPI (4’6-diamidino-2-

fenilidol) destaca-se por ser uma ferramenta valiosa para a caracterização citogenética vegetal, 

fornecendo informações sobre o número e tamanhos dos cromossomos, morfologia, níveis de 

ploidia, dentre outras características cariotípicas (Schweizer, 1976). Adicionalmente, por meio 

desse bandeamento, é possível explorar a dinâmica de frações do DNA repetitivo 

(heterocromatina constitutiva) dentro do genoma de uma espécie, compará-lo com outras 

espécies proximamente relacionadas bem como identificar sua variação em determinado táxon 

(Guerra, 1998).  

As frações de heterocromatina constitutiva (HC) são constituídas por DNA altamente 

repetitivos ricos em Guanina e Citosina (GC) ou Adenina e Timina (AT), que variam em 

número, tamanho, intensidade e distribuição. Essas frações auxiliam na organização e 

estruturação dos cromossomos dentro do núcleo, bem como na regulação da expressão gênica. 

Assim, a análise da HC é útil para os estudos de diversidade citogenética, caracterização, 

taxonomia, organização do genoma e da evolução das espécies vegetais (Rego et al., 2009; 

Mesquita et al., 2025).  

Adicionalmente, a estimativa do conteúdo de DNA (C DNA) por citometria de fluxo 

enriquece os estudos cariotípicos por complementar com informações sobre o tamanho do 

genoma e o nível de ploidia das espécies estudadas (Galbraith et al. 2021). Além disso, pode 

ser utilizada também na análise do ciclo celular, estimativa de ciclos de endoreduplicação, 

mensuração da composição das bases de DNA e monitoramento citométrico de sementes para 

estudo de vias reprodutivas (Loureiro et al., 2023). Essa caracterização citogenética e genética 

de recursos vegetais é, portanto, valiosa para fornecer subsídios aos bancos de germoplasma 

com potencial para serem empregadas nos programas de caracterização, conservação e 

melhoramento genético vegetal (Almeida et al., 2022).  

Os gêneros Mimosa L. e Solanum L. são considerados reservatórios importantes de 

recursos genéticos vegetais, principalmente de espécies silvestres, estratégicas no fornecimento 

de genes relevantes para a sustentabilidade ambiental e melhoramento genético. Mimosa 

(Leguminosae L.), possui cerca de 620 espécies com ampla distribuição geográfica, adaptadas 

a diferentes tipos ambientais (Powo, 2025). No Brasil, ocorrem principalmente, no bioma 

Cerrado (Simon e Proença, 2000; Santos et al., 2014), com espécies endêmicas importantes na 
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recuperação de áreas degradadas, na medicina tradicional (Rizwan et al., 2022), na alimentação 

animal (Carvalho, 2004), estratégicas para os sistemas agroflorestais e para a produção de mel 

(Souza et al., 2024), madeira (Araújo e Paes, 2018) e carvão (Gonçalves et al., 1999).  

Já Solanum (Solanaceae Juss.) possui cerca de 1.250 espécies distribuídas 

mundialmente (Hilgenhof et al., 2023), com grande potencial socioeconômico (Sereno et al., 

2017; Devaux et al., 2020), sendo mais reconhecido por suas espécies cultivadas, como batata 

(S. tuberosum L.), o tomate (S. lycopersicum L.) e a berinjela (S. melongena L.). Além disso, o 

gênero possui uma biodiversidade considerável de espécies silvestres, importantes para o 

melhoramento genético do gênero. 

Os gêneros Mimosa e Solanum, ainda são inexplorados cientificamente, apesar das suas 

potencialidades, sobretudo, pela perspectiva citogenética e genética. Em Mimosa, os estudos 

citogenéticos estão restritos à contagem cromossômica para cerca de 10% das espécies 

(http://ccdb.tau.ac.il/). Em Solanum, embora mais avançados, os estudos são mais restritos a 

espécies cultivadas de batata e tomate e seus parentes próximos, negligenciando as demais 

espécies silvestres que podem servir como doadoras de alelos favoráveis para as grandes 

culturas agrícolas.  

Em relação à estimativa do conteúdo de DNA, em Mimosa, dados restringem-se apenas 

a M. pudica e M. invisa. Já em Solanum, o valor 1C é reportado apenas para 42 espécies (Plant 

DNA C-values Database; https://cvalues.science.kew.org/). Diante desse contexto, este estudo 

busca responder como se organizam a estrutura cariotípica e o conteúdo de DNA nuclear das 

espécies de Mimosa e Solanum, bem como de que forma essas informações podem contribuir 

para a compreensão da evolução genômica desses gêneros e para a identificação de seu 

potencial de uso em programas de melhoramento genético.  

As espécies silvestres de Mimosa e Solanum apresentam padrões de bandeamento 

cromossômico por CMA/DAPI pouco descritos ou não descritos, que pode relevar elevada 

diversidade na organização estrutural de seus cariótipos. Assume-se que a integração dos dados 

citogenéticos e genéticos permitirá identificar espécies citogeneticamente relacionadas, 

contribuindo para o entendimento das relações evolutivas nos gêneros Mimosa e Solanum. Por 

fim, considera-se que essas espécies negligenciadas sob a perspectiva citogenética e genômica 

apresentam características com potencial aplicação em programas de melhoramento, atuando 

como fontes de variabilidade genética para culturas agrícolas.  

A tese encontra-se estruturada da seguinte forma: inicialmente, é apresentada uma 

revisão de literatura contemplando os principais aspectos botânicos, citogenéticos, 

http://ccdb.tau.ac.il/
https://cvalues.science.kew.org/
https://cvalues.science.kew.org/
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citogenômicos para os gêneros Mimosa e Solanum e de melhoramento genético relacionado a 

Solanum. Em seguida, é apresentado o Capítulo 1, organizado na forma de artigo científico 

intitulado “Assessing karyotype diversity and genome size in underexploited Mimosa L. species 

(Leguminosae Juss.)”, submetido ao periódico The Nucleus, no qual são discutidos os padrões 

de diversidade cariotípica e a variação do tamanho do genoma em espécies silvestres de 

Mimosa. Posteriormente, apresenta-se o Capítulo 2, em artigo intitulado “Cytogenetics of 

selected Solanum L. genus (Solanaceae Juss.) within a phylogenetic framework”, submetido e 

aceitona revista Crop Breeding and Applied Biotechnology, que aborda a citogenética do 

gênero Solanum em um contexto filogenético. Finalmente, são apresentadas as considerações 

finais contendo a síntese dos nossos achados, as lacunas ainda existentes e as perspectivas 

futuras, bem como o subsídio que os nossos resultados fornecerão aos programas estratégicos 

de conservação e de melhoramento genético voltados aos gêneros Mimosa e Solanum.  
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2 REFERENCIAL TEÓRICO  

 

2.1 O gênero Mimosa L. (Leguminosae Juss.) 

2.1.1 Taxonomia e aspectos biológicos  

Mimosa, o quinto maior gênero de Leguminosae, possui cerca de 620 espécies com 

ampla distribuição e adaptabilidade ecológica (Powo, 2025). Essas espécies ocorrem, 

0ddd1wsavanas, regiões secas e propensas a incêndios (Bruneau et al., 2024). O Brasil possui 

uma rica diversidade de Mimosa sp., com 73% das espécies endêmicas, sendo metade ocorrente 

no bioma Cerrado (Morim et al., 2025). Além desse bioma, Mimosa tem representatividade, na 

Caatinga, contribuindo para a manutenção da resiliência desse domínio fitogeográfico (Sousa 

et al., 2020).  

Em geral, a morfologia de Mimosa sp. se apresenta com hábitos de crescimento do tipo 

arvoretas, arbustos, subarbustos ou lianas. Os ramos são cilíndricos, tetrangulares, costados ou 

armados. Possuem acúleos retos ou retrorsos, infranodais, internodais ou seriados. Os tricomas 

podem ser simples, glandulares ou setosos. As folhas podem ser palmadas, bipinadas ou 

paripinadas; as estípulas são persistentes ou caducas; os pecíolos são cilíndricos ou 

quadrangulares; os movimentos seismonásticos (fechamento dos folíolos a leve toque ou 

vibração) podem estar presentes ou ausentes; podem ou não apresentar espículas interpinais; e 

possuem parafilídios (Sousa et al., 2022).  

As inflorescências podem ser do tipo espiga ou glomerular, solitárias ou 2–3-

fasciculadas, axilares ou em pseudorracemos terminais. As flores são sésseis; o cálice é 

campanulado ou tubuloso, com quatro ou cinco lóbulos; a corola é campanulada ou tubulosa, 

com quatro ou cinco pétalas, brancas ou róseas; o androceu é isostêmone ou diplostêmone, com 

filetes brancos ou róseos, anteras oblongas, ovoides, rimosas; ovário oblongo, séssil ou 

subséssil e estilete filiforme. O fruto é craspédio, séssil ou estipitado, plano compresso, plano-

corrugado ou quadrangular, armado ou inerme. As sementes possuem formas elipsoides, 

oblongas ou ovóides, com cores castanhas, cinzas, marrons ou pretas (Sousa et al., 2022). 

Quanto ao sistema sexual, as informações ainda são escassas, sendo reportadas para 

poucas espécies. Estudos identificaram a andromonoicia (indivíduos que apresentam, na mesma 

inflorescência, flores hermafroditas e masculinas) em Mimosa caesalpiniifolia Benth., M. 

bimucronata (DC.) Kuntze, M. pudica L., M. candollei R. Gretchen e M. tenuiflora (Willd.) 

Poir. Já o hermafroditismo (indivíduos de uma população apresentam flores com 

funcionalidade feminina e masculina) foi identificado apenas em M. polyantha Benth. 

(Gonçalves et al., 2024; Medina-Acosta et al., 2025; Sousa et al., 2025). Suas flores podem ser 
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polinizadas por meio de insetos, como as abelhas Apis mellifera e Melipona fasciculata 

(Barbosa et al., 2024; Sousa et al., 2025). 

 

2.1.2 Filogenia 

A sistemática filogenética revolucionou a taxonomia, possibilitando a revisão das 

classificações tradicionais em todo o grupo de organismos vegetais, incluindo em Mimosa 

(Borges et al., 2022). Barneby (1991) propôs uma série de hipóteses para a evolução das 

características morfológicas e anatômicas proeminentes, como hábito de crescimento, 

folhagens, estruturas reprodutivas e pólen. Essa classificação (Barneby, 1991) reconheceu cinco 

seções, 41 séries, 39 subséries e muitos táxons infra específicos dentro do gênero. Mesmo com 

a adição de 130 novas espécies e 200 novos táxons infra específicos, poucas espécies e poucos 

táxons foram descritos, deixando lacunas na filogenia do gênero (Simon et al., 2011).  

Posteriormente, Simon et al. (2011) testaram os grupos monofiléticos propostos por 

Barneby (1991), que utilizaram sequências plastidiais trnD-trnT para cerca de 40% de espécies 

do gênero. Além disso, reconstruíram a evolução de um conjunto de caracteres morfológicos e 

estabeleceram relações das espécies do Velho Mundo com o restante do gênero. Desse modo, 

a classificação infragenérica de Barneby (1991), otimizada por Simon et al. (2011), divide as 

espécies de Mimosa nas seguintes seções: Mimadenia Barneby, Calothamos Barneby., 

Batocaulon DC., Habbasia DC. e Mimosa L.  

Embora o gênero Mimosa seja monofilético, quatro das cinco seções e pelo menos 17 

das séries apresentaram inconsistências quanto ao seu monofiletismo, incluindo as séries 

Parchycarpae Benth e Setosae Barneby, pertencentes à seção Habbasia. Borges et al. (2022), 

mediante análise de três loci plastidiais (trnD-T, trnL-F e parte do gene matK) e uma região 

nuclear (regiões espaçadoras transcritas internas ITS1 e ITS2 e a subunidade 5,8S), observaram 

que espécies de Pachycarpae e a maioria das espécies de Setosae formam um clado, porém não 

são individualmente monofiléticas. A análise evidenciou que algumas espécies de Setosae são 

mais proximamente relacionadas à série Piresianae, sustentadas por sinapomorfias 

morfológicas. 

Mesmo com os avanços recentes utilizando análise filogenética com marcadores 

moleculares para estimativa e divergência dentro do gênero, ainda existem incongruências na 

delimitação dos clados em Mimosa. Possivelmente, o aumento da amostragem, bem como o 

número de características e marcadores moleculares específicos possam contribuir para uma 

análise filogenética mais robusta, resolvendo, desse modo, suas inconsistências.  
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2.1.3 Importância sócioconômica, nutricional, farmacológica e ambiental 

As leguminosas são fundamentais na sustentabilidade do planeta, pois garantem 

nutrição humana e animal, mantêm o equilíbrio ecológico, suprem com matéria prima à 

promoção da saúde humana, além de ser base nas cadeias produtivas que geram 

desenvolvimento econômico e social (Praharaj e Maitra, 2020). No entanto, a potencialidade 

de Mimosa sp. ainda precisa ser melhor explorada, uma vez que existem poucos estudos que 

abordam a relevância dessas espécies.  

A literatura existente ressalta a expressiva importância socioeconômica de M. 

caesalpiniifolia (sabiá). A planta tem rápido crescimento, espinhos, atributos paisagísticos e 

resistência à deterioração que potencializam como madeira de boa qualidade, útil para ser usada 

como postes e na construção de cercas vivas (Araújo e Paes, 2018). Além dessas características, 

possui teor elevado de lignina e alta densidade que favorece a utilização da sabiá na produção 

de carvão (Gonçalves et al., 1999).  

Na agricultura, M. caesalpiniifolia tem potencial como bioestimulante no processo de 

cultivo inicial de milho e de feijão por intermédio do efeito alelopático (Bernardes e Poleto, 

2024). Mimosa invisa Mart. ex Colla mostrou-se efetiva como pesticida vegetal contra 

Leptocorisa acuta, uma praga que prejudica a plantação de arroz (Wowor et al., 2022). Ainda, 

sementes de Mimosa podem ter a dormência quebrada para a produção de açúcar fermentável 

e geração de biocombustível (Ramaraj et al., 2021).  

Nutricionalmente, M. caesalpiniifolia e M. tenuiflora têm potencial como forrageira, 

sendo utilizadas na alimentação animal, devido ao alto teor de energia e proteína, o que 

contribui para o seu valor nutritivo na alimentação de ruminantes (Antas et al., 2024; Alencar 

et al., 2025). Mimosa tenuiflora também serve de alimento para as abelhas, destacando-se como 

potencial melífero (Souza et al., 2024). 

No aspecto medicinal, espécies endêmicas do Cerrado e da Caatinga apresentam 

relevância na medicina tradicional local. Diferentes partes da planta, como a casca, as folhas, 

sementes e raízes, são depósitos de compostos bioativos com diferentes atividades biológicas 

(Souza et al., 2008; Rizwan et al., 2022). Chás e infusões de diferentes espécies de Mimosa são 

popularmente usados, por exemplo, no tratamento de feridas, resfriados, dores, diarreias, 

distúrbios gastrointestinais, hepáticos e respiratórios, dentre outros (Rosado-Valado et al., 

2000; Rivera-Arce et al. 2007; Nghonjuyi et al. 2016).  

Extratos de diferentes Mimosa mostraram sua eficácia antimicrobiana cientificamente 

comprovada. Extratos etanólicos de M. caesalpiniifolia, extraídos da casca e das folhas, foram, 

por exemplo, eficazes contra a produção de biofilmes dentários causados pelas bactérias 
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Streptococcus mitis e S. mutans (Lima et al., 2018). O extrato foliar de acetato de etila de M. 

pudica apresentou potencial antibacteriano contra S. aureus, Bacillus cereus, E. coli e K. 

pneumoniae (Mandal et al., 2022). Já M. pigra L. pode ser considerada uma planta antifúngica 

contra uma variedade de microorganismos, tais como: Trichophyton rubrum, T. 

mentagrophytes, Microsporum gypseum, C. albicans, C. tropicalis, C. krusei e C. parapsilosis 

(De Morais et al. 2017). Ainda, M. pudica demonstrou atividade anti-inflamatória, protegendo 

e restaurando tecidos testiculares contaminados pelo metal tóxico cádmio (Onvijie et al., 2018). 

As plantas são consideradas fontes promissoras de moléculas anticancerígenas (Alami 

e Elachouri, 2020). A fração diclorometano da casca do caule de M. caesalpiniifolia foi testada 

nas células tumorais de camundongos, apresentando ação antiproliferativa contra células S180 

de sarcoma, induzindo uma redução nas células viáveis e o surgimento de pontes, brotos, 

apoptose e necrose (Pinheiro-Ferreira et al., 2021). Gaikwad et al. (2025) desenvolveram um 

sistema carreador de fármacos lipossomal modificado (PLAROsomes), para superar o 

vazamento de fármacos em lipossomos convencionais. O extrato encapsulado de M. pudica 

(MIPA) em PLAROsomes foi avaliado contra linhagens celulares de câncer de próstata (PC-3) 

e de pele (B16F10), reduzindo significativamente a viabilidade celular em B16F10 (linhagem 

tumoral de melanoma) e adenocarcinoma metastático.  

Adicionalmente, estudos mostram que o gênero Mimosa é uma fonte importante de 

compostos antioxidantes. Silva et al. (2018) avaliaram a ação protetiva de M. caesalpiniifolia 

em camundongos com colite grave, doença inflamatória intestinal que pode evoluir para câncer 

colorretal (Yang et al., 2016). Já M. pudica apresentou efeito hepatoprotetor e propriedade 

cardioprotetora, além de efeito antidepressivo (Kumaresan et al., 2015; Patro et al., 2016; 

Hanumanthappa et al., 2022).  

No aspecto ambiental, o gênero Mimosa dispõe de uma diversidade de espécies com 

boa adaptação ecológica a condições ambientais adversas. Mimosa bimucronata, por exemplo, 

ocorre em regiões com diferentes temperaturas e climas, como tropical, subtropical úmido e 

temperado úmido, desenvolvendo-se em solos encharcados, pedregoso de basalto e em encostas 

úmidas. Essa espécie possui dois ecótipos definidos, principalmente tolerante ao frio. A planta 

é utilizada como forrageira, bem como nos programas de reflorestamento ambiental, por se 

adaptar a terrenos críticos, como úmidos e rochosos, e por controlar processos erosivos 

(Carvalho, 2004).  

No bioma Caatinga, M. tenuiflora é tolerante aos estresses abióticos, como à seca e à 

altas temperaturas. Contribui na manutenção do ecossistema e na recuperação de áreas 

ambientais degradadas, por produzir um bom estoque de serrapilheira em um curto espaço de 
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tempo. Desse modo, fornece nutrientes ao solo necessários ao desenvolvimento de outras 

plantas, além da boa capacidade de retenção hídrica (Silva et al., 2021; Macedo, et al. 2022).  

Mimosa caesalpiniifolia, também adaptada a Caatinga, é utilizada nos programas de 

reflorestamento, pela capacidade de desenvolvimento por meio da irrigação, utilizando água 

residual, diminuindo o consumo de água potável do ambiente no qual está inserida (Herculano 

et al., 2024). Sabiá também se desenvolveu em solos com estresse hídrico, salino e contaminado 

com o cádmio, recuperando áreas afetadas com esse metal pesado (Andrade et al., 2025; 

SOUSA et al., 2018). Mimosa pudica além de ajudar na recuperação de áreas degradadas, atua 

na fitorremediação, descontaminando o meio ambiente (Jangme et al., 2025).  

Diante do exposto, evidenciamos que Mimosa sp. são importantes na sustentação dos 

biomas Cerrado e Caatinga servindo de alimentação para animais economicamente importantes 

desses biomas como, por exemplo, os caprinos. Além disso, dispõem de uma fonte de 

compostos bioativos com potencial farmacológico para o tratamento de diversas doenças. 

Adicionalmente, a boa capacidade de se desenvolver em ambientes negativamente impactados, 

podendo restaurar os mesmos, traz luz para a necessidade de programas estratégicos de 

conservação e de melhoramento genético voltados para o gênero.  

 

2.1.4 Citogenética, genética e genômica de Mimosa 

2.1.4.1 Citogenética clássica e molecular 

A cariotipagem envolve o estudo do conjunto de cromossomos de uma espécie, no que 

diz respeito ao seu número, tamanho e morfologia, bem como de regiões cromossômicas 

específicas, sejam de eu- ou heterocromatina (Heslop-Harrison e Shwarzacher, 2011). Essas 

informações são valiosas na análise cariotípica para os estudos da diversidade inter- e 

intraespecífica, na compreensão de processos evolutivos que darão suporte aos programas de 

melhoramento genético, bem como para a caracterização desses recursos genéticos.  

Em Mimosa, o número cromossômico básico é x = 13, sendo a maioria das espécies 

diploides com 2n = 2x = 26, com os cromossomos pequenos, de morfologia predominantemente 

meta e submetacêntrica (Dahmer et al. 2012; Morales et al. 2014; Rice et al. 2015). De acordo 

com Sánchez-Villegas et al. (2025), a contagem cromossômica dentro do gênero é restrita a 

cerca de 10% das espécies. A poliploidia, condição biológica em que uma espécie possui mais 

de dois conjuntos cromossômicos básicos, foi reportada em cerca de 20-30% das espécies de 

Mimosa (Morales et al., 2014). 

A poliploidia é formada por eventos mitóticos e meióticos raros como, por exemplo, 

não-disjunção meiótica, hibridização (formação de híbridos) ou endomitose.  A endomitose é, 
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por sua vez, um processo de duplicação dos cromossomos sem divisão nuclear, ou seja, a célula 

passa por todas as etapas da intérfase, porém o ciclo celular não se completa. Os cromossomos 

chegam ao estágio de prófase ou metáfase, mas não prosseguem para os estágios de anáfase e 

telófase. Assim, os cromossomos se condensam e entram na fase interfásica G1 com duas vezes 

mais DNA que a G1 inicial. De modo mais claro, enquanto o período G1 do tecido somático 

tem geralmente 2C (conteúdo de DNA), após o ciclo endomitótico (ou endomitose), o núcleo 

entra em G1 com 4C (Guerra, 1998). O ciclo endomitótico está esquematizado na Figura 1.  

 

Figura 1. Ciclo endomitótico geral de uma célula somática. O ciclo celular 

não é concluído, representando um aumento do número cromossômico da 

célula somática. 

 

Os ciclos endomitóticos podem levar a um fenômeno pouco estudado na natureza, 

denominado polissomatia. Esse termo refere-se às células com diferentes níveis de ploidia no 

mesmo tecido ou órgão de um organismo (Smulder et al.,1994). Curiosamente, polissomatia 

ocorre em um grande número de acessos do gênero Mimosa, como previamente relatado em M. 

bimucronata, M. caesalpiniifolia e M. pudica (Dahmer et al., 2012; Sousa et al. 2013; Reis e 

Sousa, 2022). Embora já se saiba que a polissomatia resulta de endoreduplicação, a base 

molecular para esse fenômeno ainda permanece desconhecida.  

De acordo com Dahmer et al. (2012), a polissomatia ocorre em um curto período do 

desenvolvimento da plântula, logo após a germinação da semente como uma forma de acelerar 

o crescimento e o estabelecimento da planta no ambiente. No Brasil, o gênero Mimosa ocorre 

predominantemente no bioma Cerrado, além de ser encontrado na Caatinga (Simon e Proença, 
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2000; Santos et al., 2014). Esses biomas possuem condições ambientais adversas como 

elevadas temperaturas, alta taxa de evapotranspiração e baixos índices de pluviosidades, com 

chuvas irregulares (Coutinho, 2006). Em Mimosa, acredita-se que a polissomatia contribua para 

o desenvolvimento e estabelecimento das espécies do gênero em condições desfavoráveis e 

adversas de crescimento, que incluem altas temperaturas, seca e incêndios (Kunakh et al., 

2008). 

Dentre as ferramentas citogenéticas clássicas, destaca-se o bandeamento por 

fluorocromos CMA (Cromomicina A3) e DAPI (4´-6-diamidino-2- fenilindol). Essa técnica 

possibilita o estudo cariotípico de uma espécie, permitindo identificar o número, morfologia e 

tamanho cromossômico, bem como a distribuição de blocos de heterocromatina constitutiva 

nos seus cromossomos (BIKRAM e KIMBER, 1974; SCHWEIZER, 1976). Estes corantes 

fluorescentes identificam, portanto, a constituição de blocos heterocromáticos, detalhando o 

padrão de bases CMA e DAPI, que ligam especificamente a sequências ricas em GC e AT, 

respectivamente (Guerra, 1988). 

Por meio dessa abordagem, é possível diferenciar espécies em nível cariotípico, além de 

traçar um padrão de blocos de heterocromatina constitutiva (fração do DNA repetitivo que 

compõe o genoma das espécies) no cariótipo de diferentes espécies, como observado em 

diferentes acessos dos gêneros Allium L. (Bacelar et al., 2021), Capsicum L. (AlmeidA et al., 

2022) e Cucumis L. pertencentes a bancos de germoplasma (Santos et al., 2022). Desse modo, 

é possível compreender a organização genômica e da dinâmica do DNA repetitivo entre e dentro 

dos clados, além de fornecer subsídios para os programas de melhoramento genético. Em 

Mimosa, essa técnica só foi realizada, até o momento, em duas espécies: M. caesalpiniifolia 

(2n= 2x = 26) e M. pudica (2n = 4x = 52), ambas apresentando dois blocos heterocromáticos 

CMA++/DAPI- terminais em seus cariótipos (Sousa et al., 2012; Reis e De Sousa, 2022).  

A FISH (Fluorescent In Situ Hybridization; Hibridização in situ fluorescente), por sua 

vez, consiste em uma ferramenta citogenética molecular importante para a compreensão da 

natureza de uma diversidade de sequências de DNA de um genoma/ cariótipo de uma espécie 

(O’Connor, 2008). Dentre as sequências de DNA utilizadas como sondas para FISH, destacam-

se os sítios de DNA ribossomais (DNAr) 5 e 35S, as sequências centroméricas, teloméricas; 

elementos repetitivos e sequências de DNA cópia-única inseridas em uma ampla gama de 

vetores, como os cromossomos Artificiais de Bactérias (BACs) (Guerra, 2004; Jiang e Gill, 

2006). 

Estudos citomoleculares mediante FISH são escassos, restringindo-se apenas às duas 

espécies previamente caracterizadas pelo bandeamento CMA e DAPI. Em M. caesalpiniifolia, 
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dois sítios terminais de DNAr 35S foram encontrados no cromossomo 12 das suas células 

diploides (Sousa et al., 2012). Proporcionalmente, nas células polissomáticas tetraploides, 

foram encontrados quatro sítios terminais de DNAr 35S. Já em M. pudica, espécie tetraploide, 

foi identificado um par de sítio de DNAr 35S em regiões de constrição secundária no par seis e 

outro par de DNA ribossomal 5S na região proximal do braço curto do cromossomo 12 (Reis e 

Sousa et al., 2022).  

2.1.4.2 Estimativa do conteúdo de DNA por citometria de fluxo 

Adicionalmente à citogenética, a mensuração do conteúdo de DNA mostra-se uma 

ferramenta aliada da citogenética vegetal. A citometria de fluxo é uma técnica amplamente 

empregada no estudo das organelas de plantas, principalmente do núcleo, além das 

mitocôndrias, plastídeos e cromossomos (Vrána et al. 2014), sendo mais utilizada na análise do 

núcleo celular para estimar o tamanho do genoma de uma espécie e seu nível de ploidia 

(Galbraith et al. 2021).  

Atualmente, o banco de dados de valores C de DNA de plantas (Plant DNA C-values 

Database; https://cvalues.science.kew.org/), cataloga dados de valor 1C para diversas espécies 

de plantas. Com relação à família Leguminosae, o banco possui dados de conteúdo genômico 

de 651 espécies, com 1C variando de 0,31 a 27,40 picogramas (pg) em Leucaena macrophylla 

Bentham. e Vicia faba L., respectivamente. No gênero Mimosa, a estimativa do conteúdo de 

DNA restringe-se apenas a duas espécies: M. pudica (tetraploide) e M. invisa (diploide), com 

0,60 e 0,70 pg, respectivamente. 

2.1.4.3 Sequenciamento do genoma 

Com o avanço das plataformas de sequenciamento do genoma das espécies vegetais, 

aliado ao seu baixo custo e rapidez, ocorreu um avanço no sequenciamento do genoma de 

plantas. Atualmente, cerca de 2.000 espécies vegetais possuem os genomas sequenciados, 

sendo a maioria pertencente ao grupo de plantas economicamente importantes, com genomas 

diploides pequenos (https://www.plabipd.de/pubplantmain. html). No gênero Mimosa, apenas 

M. pudica e M. bimucronata possuem genomas sequenciados. 

Griesmann et al. (2018), ao investigar a simbiose de nódulos radiculares com bactérias 

fixadoras de nitrogênio, sequenciaram os genomas de 10 espécies de plantas, incluindo M. 

pudica (900 Mpb; mega pares de bases), utilizando sequenciamento Illumina. Recentemente, 

Jia et al. (2024) sequenciaram, montaram e anotaram o genoma de M. bimucronata a fim de 

investigar quais os genes envolvidos no movimento foliar, bem como os genes relacionados na 

fixação simbiótica de nitrogênio, mediante plataformas Sequel II PacBio e Illumina HiSeq X 

https://cvalues.science.kew.org/
https://cvalues.science.kew.org/
https://www.plabipd.de/pubplantmain.%20html
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Ten. O tamanho do genoma foi estimado em 660 Mb, com anotação de 32.146 genes. Foram 

anotados também genes de RNA não codificantes, sendo 165 de RNA transportador, 99 

microRNAs, 39 RNAs ribossomais e 336 pequenos RNAs nucleares presentes no genoma 

monoploide dessa espécie. Além disso, foi observado que 57,04% do genoma consiste em 

elementos repetitivos, com abundância de retrotransposons de longa repetição. 

Em relação à expansão e contração de famílias gênicas no genoma de M. bimucronata, 

1.817 famílias gênicas apresentaram eventos de expansão, enquanto 1.078 famílias gênicas 

tiveram contração. A análise de ortologia gênica mostrou que essas famílias estão relacionadas 

a processos metabólicos, como o metabolismo dos terpenoides e a fosforilação de proteínas. 

Foram identificadas também diferentes variações estruturais, como as duplicações, inversões e 

translocações que afetaram 714 genes associados ao processo de regulação da proteólise, 

regulação da atividade da hidrolase, respostas à herbivoria e a estímulos externos, como a luz e 

o toque (Jia et al. 2024). Sequenciar o genoma de uma espécie é, portanto, fundamental para o 

estudo da sua biologia e fisiologia, uma vez que variações estruturais no genoma são 

identificadas, possibilitando a análise detalhada do transcriptoma e identificação de genes 

associados a diversos processos biológicos das espécies em resposta à sua adaptação ambiental. 

O gênero Mimosa é um recurso genético valioso que merece ser melhor explorado sob 

diferentes aspectos, incluindo sob o ponto de vista citogenético, genético e genômico, uma vez 

que esse gênero pode servir como organismo modelo para a compreensão de fenômenos 

sistemáticos e evolutivos dentro da família das leguminosas. Estudos genômicos desse grupo 

podem auxiliar na elucidação de mecanismos biológicos relacionados à adaptação ambiental, 

no desenvolvimento sustentável e potencial medicinal dessas espécies pouco exploradas, porém 

de grande importância econômica, ecológica e social. 

 

2.2 O gênero Solanum L. (Solanaceae Juss.) 

 

2.2.1 Taxonomia e aspectos biológicos  

O gênero Solanum, pertencente à família Solanaceae, possui cerca de 1.250 espécies e 

amplamente distribuídas mundialmente (Hilgenhof et al., 2023). A maior concentração dessas 

espécies ocorre na América do Sul, principalmente nos Andes. Os centros de diversidade e 

endemismo são a América do Norte, México, leste brasileiro, oeste africano, australiano e 

indiano e em Madagascar, nos mais diversos habitats, que vão desde florestas úmidas a regiões 

desérticas secas (https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution). As espécies 

mais conhecidas são a batata (S. tuberosum L.), o tomate (S. lycopersicum L.) e a berinjela (S. 

https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution
http://myspecies.info/
https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution
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melongena L.), especialmente pelo papel socioeconômico mundial que desempenham. No 

entanto, Solanum dispõe de uma biodiversidade de espécies silvestres pouco exploradas, com 

potencial farmacológico, ornamental e ecológico (Hilgenhof et al., 2023; Kasan et al., 2024; 

Liu et al., 2024; Sun e Deng, 2025). 

Em geral, o gênero é relativamente de fácil reconhecimento, com flores pentâmeras e 

simpétalas e anteras deiscentes com poros (Hilgenhof et al., 2023). Contudo, a identificação de 

espécies a nível individual permanece um desafio para os taxonomistas (Sarkinen et al. 2025). 

Quanto à sua morfologia, apresenta hábitos de crescimento distintos, como trepadeiras, ervas, 

epífitas, subarbustos, arbustos ou árvores, podendo apresentar órgãos subterrâneos 

especializados, como rizomas, funcionais tanto para armazenamento de nutrientes como para 

reprodução vegetativa. Podem ou não apresentar estruturas de proteção, como os espinhos e os 

tricomas. O tipo foliar pode ser simples ou lobado com a base foliar encontrada na forma 

afilada, truncada ou cordada (https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution; 

Hilgenhof et al.,2023).  

A inflorescência pode estar posicionada na região terminal, internodal, axilar, oposta à 

folha ou com brotos espinhosos. Cálice e corola possuem cinco lóbulos, cinco estames e um 

ovário superior com dois carpelos. A deiscência das anteras ocorre por poros terminais, com 

filamentos curtos. A forma da corola pode ser estrelada ou rotata, com simetria bilateral, 

actinomorfa e zigomorfa, nas cores branca, verde, amarela ou lilás (https://solanaceaesource 

.myspecies.info/content/distribution; Anderson et al., 2015; Hilgenhof et al.,2023).  

O fruto possui uma diversidade de cores, tamanhos e formas, podendo ser carnosos ou 

secos, nas cores verde, branca, lilás, laranja, amarela ou vermelha, com ou sem tricomas, sendo 

dispersos por diferentes animais, incluindo répteis, aves, morcegos, primatas e mamíferos 

(Knapp et al., 2017; Hilgenhof et al., 2023). Interessantemente, o tamanho e a cor dos frutos 

estão evolutivamente correlacionados, sendo frutos com cores opacas duas vezes maiores que 

frutos com cores pretas/ arroxeadas ou vermelhas (Messeder et al., 2024).  

Em relação ao sistema sexual apresenta as formas cosexuais (hermafroditas), 

andromonoicias e dioicias (Anderson et al., 2014; Cantley et al., 2023; Hilgenhof et al., 2023). 

O sistema cosexual, por exemplo, ocorre em S. vespertilio Aiton (Anderson et al., 2014; Cantley 

et al., 2023). O sistema andromonoicio é observado em S. elaeagnifolium Cav. (Knapp et al., 

2017). Enquanto que o sistema dioicio, no qual as flores masculinas e femininas se encontram 

em indivíduos separados, ocorre por sua vez, em S. asymmetriphyllum (Anderson e Symon, 

1989; Cantley et al., 2023).  

 

https://solanaceaesource./
http://myspecies.info/
https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution
https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution
https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution
http://myspecies.info/
https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution
https://solanaceaesource.myspecies.info/content/distribution
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2.2.2 Filogenia 

Solanum (antigo gênero Lycoperiscon) tem sido tradicionalmente caracterizado pela 

morfologia floral uniforme com flores simpétalas e um cone central de anteras poricidas 

deiscentes, possuindo ampla diversidade na parte vegetativa e reprodutiva, com formas de vida 

adaptadas a diferentes condições climáticas. Previamente à filogenia molecular, sua divisão 

infragenérica em seções foi baseada em sua diversidade morfológica (D’arcy, 1972; Dunal, 

1852; Bohs, 2005). 

Estudos prévios permitiram avanços significativos na reconstrução da história evolutiva 

do gênero. A atual filogenia foi construída a partir da super matriz de dados gerada pela análise 

bayesiana de nove regiões (ITS, waxy e sete marcadores plastidiais) de 742 espécies (cerca de 

60%) de Solanum (Gagnon et al., 2022). Além disso, foram analisados 25 traços morfológicos, 

incluindo oito traços vegetativos, dois traços de inflorescência, sistema sexual, sete traços 

florais, e sete traços relacionados aos frutos de 1.245 espécies aceitas.  

Com base na atual filogenia, o gênero monofilético Solanum está organizado em três 

grupos monofiléticos principais: 1) Thelopodium, que divergiu primeiro, e inclui 3 espécies 

irmãs; 2) Grau I, com cerca de 339 espécies não espinhosas, incluindo espécies cultivadas como 

batata, pepino e tomate; e 3) Clado II, com a maior linhagem filogenética no gênero (73% de 

Solanum) incluindo os tomates arbóreos e as berinjelas.  

Além dos grupos principais, o gênero está organizado em 12 clados maiores e 49 clados 

menores. Dentro do Grau I, são incluídos quatro clados maiores e 16 menores. Os clados 

maiores são: VANAns (Valdiviense, Archaesolanum, Normania e Africanas não espinhosas), 

DulMo (Dulcamara e Moreloid), Regmandra e Potato. Esse último inclui, por sua vez, vários 

clados menores de relevância econômica, com destaque para os clados Tomato (com 17 

espécies de tomate domesticadas e silvestres), Petota (cerca de 108 espécies de batatas 

cultivadas e silvestres), Etuberosum (com três espécies da América do Sul) e Basarthrum.  

Já clado II contém sete clados maiores, sendo Leptostemonum o maior, com cerca de 

570 espécies espinhosas divididas em 19 clados menores, incluindo o clado EHS (Eastern 

Hemisphere Spiny). Recentemente, Messeder et al. (2024) utilizaram 1.786 genes nucleares de 

247 espécies, incluindo 122 transcriptomas/ genomas para dar suporte à filogenia, alocando 

cerca de 30 novas espécies na atual filogenia do gênero. A partir dessas análises, a origem do 

gênero Solanum foi estimada em cerca de 53 milhões de anos atrás (Ma), indicando sua origem 

no período Eoceno. Já os Grau I e Clado II divergiram entre 27 a 35 Ma. 

Zhang et al (2025), ao analisarem de novo a montagem de 128 genomas de Solanum, 

identificaram que a batata (seção Petota) e seus 107 parentes silvestres são derivados de um 
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evento de especiação híbrido ancestral entre as seções Etuberosum e Tomato, que divergiram 

há cerca de 14 milhões de anos. A hibridização entre eles originou o clado Petota, há cerca de 

8-9 milhões de anos, o que coincidiu com a rápida formação dos Andes (6-10 milhões de anos). 

A formação de tubérculos, uma característica inovadora dentro da seção Petota, também possui 

ancestralidade híbrida. 

 

2.2.3 Importância social, econômica, nutricional e farmacológica 

A alimentação global de forma nutritiva e sustentável exerce uma pressão sobre a 

agricultura e o uso dos recursos naturais. Em vista disso, uma nação sustentável é capaz de 

produzir seu próprio alimento, reduzindo a fome e a pobreza mediante desenvolvimento 

econômico local de produção e consumo, visando além de lucro, segurança alimentar e 

nutricional, conservação do meio ambiente e da tradição social (Sereno et al., 2017). Nesse 

contexto, o gênero Solanum tem destaque socioeconômico por fornecer culturas agrícolas e 

espécies silvestres importantes para o consumo alimentar, movimentando o mercado global e 

gerando renda aos pequenos e grandes produtores (Sereno et al., 2017; Devaux et al., 2020). 

A batata, terceira cultura alimentar mais consumida do mundo, atrás apenas do arroz e 

do trigo, é um alimento básico cultivado em aproximadamente 19 milhões de hectares de terras 

agricultáveis em todo o mundo, com produção mundial de 378 milhões de toneladas (Devaux 

et al., 2020). A maior concentração ocorre nas regiões temperadas, cultivadas, principalmente, 

para fins comerciais, sendo, portanto, uma fonte de renda relevante. Dados apontam a China 

como maior produtor mundial dessa cultura agrícola (FAO, 2023). No Brasil, a produção de 

batata tem destaque para os estados de Minas Gerais, São Paulo e Paraná com produção de 

cerca de quatro milhões de toneladas (Shimoyama et al., 2024).  

A fim de garantir a segurança alimentar da população, alguns países possuem iniciativas 

importantes na produção da batata. A China dispõe de plano alimentar que visa aumentar sua 

produção e consumo, promovendo sua cultura como alimento básico, estratégia importante para 

implementação de políticas públicas e liberação de recursos financeiros. No Peru, principal 

centro de origem da batata, foi desenvolvida uma cadeia produtiva de batatas nativas, no início 

de 2000, gerando vários novos produtos, como batatas fritas coloridas, batata fritas congelada, 

licores de batata e até cosméticos. Essa cadeia além de envolver economicamente do pequeno 

ao grande produtor, valoriza, também, a batata nativa como um recurso natural de 

desenvolvimento econômico e social (Devaux et al., 2020).  

O tomate também desempenha um papel socioeconômico importante. No Brasil, é um 

dos produtos mais cultivados, sendo a maior parte plantada pela agricultura familiar. Sua 
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produção ocorre em todo o país, com destaque para os estados de Goiás, São Paulo e Minas 

Gerais. Em 2022, a estimativa da safra de tomate foi de 3,6 milhões de toneladas, contribuindo 

para o desenvolvimento do país e para o fortalecimento da agricultura familiar (Cardoso et al., 

2024).  

Ainda no contexto socioecômico, S. sessiliflorum Dunal destaca-se como espécie 

silvestre importante na sociobiodiversidade, uma vez que gera renda aos pequenos produtores 

rurais de Antonina no Paraná. O fruto serve como matéria prima para vários produtos que são 

comercializados em feiras orgânicas e mercados municipais (Sereno et al., 2017). Já S. 

quitoense Lam. é uma planta estratégica na economia familiar da comunidade Wamani 

(Amazônia equatoriana), por ser bastante comercializada no mercado local. Essa espécie é 

muito nutritiva, sendo amplamente utilizada na alimentação humana da região. Desse modo, S. 

quitoense é importante para a cadeia produtiva e desenvolvimento sócieconômico da 

comunidade amazônica (Torres-Navarrete et al., 2018; Óbregon et al., 2024).  

Quanto ao aspecto nutricional, Solanum é rico em macro e micronutrientes. O tubérculo 

de S. tuberosum L. é uma fonte de energia por fornecer carboidratos, também possui gorduras, 

proteínas e potássio (Fleming e Morri, 2024). Os micronutrientes, como fósforo, potássio, 

cálcio, sódio, zinco e magnésio são encontrados, por exemplo, em S. quitoense e S. tuberosum 

(Óbregon et al., 2024; Sabucun et al., 2025). Solanum torvum SW. é um aliado poderoso no 

combate à anemia, por ser fonte natural de ferro (Golly et al., 2025). S. lycopesicum L. fornece 

vitaminas, carotenoides e vários compostos antioxidantes com funções imunomodulatórias e 

anticâncer (Ali et al., 2021; Li et al., 2024). Solanum aeothypicum e S. melongena L. são, por 

sua vez, ricas em vitaminas, aminoácidos e fibras, auxiliando na digestão, na eliminação de 

resíduos e redução dos níveis de colesterol, além de reduzir o risco de câncer, hipertensão e 

doenças cardíacas coronárias (Edeke et al., 2020). 

Solanum, também é considerado um reservatório de compostos bioativos como 

alcaloides, flavonoides, esteróis, polifenóis, saponinas, entre outros, encontrados nas diferentes 

partes da planta. Esses compostos são utilizados na medicina tradicional com potencial 

farmacológico para o desenvolvimento de medicamentos para prevenção e tratamento de várias 

doenças (Gafforov et al.,2024; revisado por Sousa et al. 2022). Na medicina tradicional, o 

extrato foliar de S. dulcamara L. pode, por exemplo, ser utilizado para tratar doenças como a 

gota, herpes, reumatismo e diabete (Gafforov et al.,2024).  

Além disso, estudos mostram que várias espécies do gênero possuem potencial 

antimicrobiano. Os extratos clorofórmicos das diferentes partes de S. virginianum L. (casca, 

folha, baga e flores) tiveram efeito significativo sobre o crescimento de Salmonella typhi, 
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bactéria causadora da febre tifoide (Kidgell et al., 2002). Extratos frutíferos de S. anguivi Lam. 

demonstraram ação antimicrobiana contra bactérias gram positivas e negativas, 

respectivamente, Staphylococcus Aureus e Klebsiella pneumoniae (Tegener et al., 2022). 

Extratos foliares alcoólicos de S. paniculatum L. e S. xanthocarpum (Wild) foram, por sua vez, 

efetivos sobre o crescimento de diferentes patógenos orais causadores de cáries dentárias 

(Valerino-Diaz, 2018; Mahalasksmi et al., 2021). 

Adicionalmente, o gênero Solanum também possui ação antifúngica. Alawode et al. 

(2018), mostraram que os extratos de hexano da casca e da folha de S. erianthum D. Don 

apresentaram atividade biológica contra Candida albicans, Aspergillus niger, Penicilium 

notatum e Rhizopus stolonifer. Já Senizza et al. (2022) observaram que os extratos de S. 

erianthum e S. torvum tiveram ação significativa sobre diferentes fungos do gênero Aspergillus, 

como A. fumigatus, A. niger, A. versicolor, A. flavus, além das espécies de Penicillium P. 

funicolosum, P. ochrochroloron e P. ferrucosum.  

Espécies de Solanum também possuem fitoquímicos que atuam nas vias inflamatórias 

em resposta a infecções (Adetutu e Olukorede, 2021). A resposta inflamatória, seja aguda ou 

crônica, envolve a participação de monócitos, neutrófilos e macrófagos, além das células T, 

parenquimais e estromais, como mediadores pró- inflamatórios, citocinas anti-inflamatórias, 

hormônios, microRNAs e receptores-padrão de reconhecimento (PAUL, 2012). Nesse sentido, 

o extrato foliar de S. aeothypicum estabilizou o efeito de lise dos eritrócitos, impedindo a 

liberação de produtos ribossomais que causam danos aos tecidos (Adetutu e Olukorede, 2021). 

O extrato frutífero de S. lycocarpum A.St.-Hill reduziu o edema de pata em ratos, por meio da 

diminuição da migração de neutrófilos, células de defesa envolvidas no processo inflamatório 

(Morais, et al. 2020). Benvenutti et al. (2021) analisaram o efeito anti-inflamatório de S. 

diploconos (Mart.) Bohs mediante observação do comportamento dos mediadores inflamatórios 

submetidos à ação dos extratos frutíferos, previamente afetados pelo pró-inflamatório LPS 

(lipolissacarídeo). O extrato reduziu, de forma significativa, os níveis de espécie reativa ao 

nitrogênio, fator de necrose tumoral e interleucinas IL-1β e IL-6.  

Solanum spp. destacam-se, ainda, na ação anticancerígena, servindo como matéria 

prima para formulação de fármacos, que podem atuar em diferentes mecanismos de ação contra 

células cancerosas. Nesse contexto, os extratos frutíferos de S. nigrum Linn. e S. coagulans A. 

Schimp ex Dunal. apresentaram efeitos significativos contra a citotoxicidade de 

hepatocarcinomas, células de câncer de mama e câncer renal (Churiyah Churiyah et al., 2020). 

Já o extrato frutífero de S. sessiflorum diminuiu a proliferação de células cancerosas de cólon 

retal (Montagner et al., 2020), enquanto o extrato frutífero de S. nigrum diminuiu a viabilidade 

http://a.st/
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de célula tumoral provocando a apoptose, suprimindo o ciclo celular (Churiyah Churiyah et al., 

2020). 

Diante do exposto, fica evidente o potencial da biodiversidade de Solanum para a 

melhoria da qualidade de vida humana. Além de seu valor nutricional e medicinal, suas espécies 

oferecem benefícios relevantes ao desenvolvimento econômico, refletindo diretamente na 

melhoria das condições sociais e de saúde da população. 

2.2.4 Citogenética, genética e genômica de Solanum 

2.2.4.1 Citogenética clássica e molecular 

As espécies de Solanum possuem o número cromossômico básico x = 12, sendo a 

maioria diploide (2n = 2x = 24). Contudo, também são encontrados organismos tetraploides (2n 

= 4x = 48), hexapoides (2n = 6x = 72) e octaploides (2n = 8x = 92 e 2n = 8x = 96) (Olmstead et 

al., 2008; Chiarini et al., 2018). Geralmente, essas espécies apresentam cariótipo simétrico, 

cromossomos pequenos com morfologias majoritariamente meta- e submetacêntrica 

(Brasileiro-Vidal et al., 2009; Rego et al., 2009; Melo et al., 2011; ChiarinI et al., 2018). 

Quando comparado com o gênero Mimosa anteriormente descrito, estudos 

citogenéticos, genéticos e genômicos em Solanum são considerados mais avançados. Porém, 

apesar de ser um gênero megadiverso e estar entre os 10 maiores gêneros de plantas em termos 

de número, estudos citogenéticos e genéticos são reportados para poucas espécies em Solanum. 

Acerca do padrão de heterocromatina constitutiva (HC) por bandeamento CMA/DAPI, os 

estudos limitam-se a cerca de 30 espécies do gênero, sendo a maioria reportado em espécies 

dentro do clados menores Tomato (Potato, Grau I) e Acanthophora (Leptosmtemonum, Clado 

II) (Brasileiro-Vidal et al., 2009; Rego et al., 2009; Melo et al., 2011; Acosta et al. 2012; Miguel 

et al., 2012 Moyetta et al., 2016; Mesquita et al., 2025).  

Em Solanum, as frações variam em quantidade, tamanho, intensidade e posição no 

genoma, podendo ser localizado nas regiões centrométricas, proximais, intersticiais ou 

terminais dos seus cromossomos (Rego et al., 2009; Mesquita et al., 2025). Em tomates, por 

exemplo, o conteúdo de HC é baixo, cerca de 12-17% de CMA+, apesar de apresentar um grande 

número de blocos em seus cariótipos. Ainda sobre as frações de DNA altamente repetitivas, 

foram reportados blocos de CMA+ colocalizadas com sítios de DNAr 5s, 5.8, 18, 26 e 35s, 

variando em número, tamanho e localização no genoma, contribuindo para a diferenciação 

cariotípica entre Solanum e os gêneros proximamente relacionados, consequentemente, 

auxiliando os estudos taxonômicos e evolutivo (Rego et al., 2009; Melo et al., 2011; Moyeta et 

al.,2016; Chiarini et al., 2018).  
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Atualmente, o banco de dados (https://www.plantrdnadatabase.com/) reporta 

informações da distribuição de sítios de DNA ribossomal para o cariótipo de 46 espécies de 

Solanum. Há uma variação quanto ao número e localização dos sítios de DNAr 5 e 35S nas 

espécies do gênero, sem correlação aparente com o tamanho do genoma e com o nível de ploidia 

(Mesquita et al., 2025). Quanto aos loci de DNAr 5S, há uma predominância de dois sítios 

distribuídos nos cariótipos das espécies descritas, localizados em diferentes regiões 

cromossômicas (pericentroméricas, intersticiais e terminais). Em relação aos sítios de DNAr 

35S, os loci geralmente estão presentes em um par, sendo majoritariamente localizados em 

regiões subterminais e terminais, correspondentes às regiões organizadoras de nucléolo 

((https://www.plantrdnadatabase.com/). 

2.2.4.2 Estimativa do conteúdo de DNA por citometria de fluxo  

Em Solanum, o valor para 1 C (pg) foi reportado apenas para 42 espécies 

(https://cvalues.science.kew.org/search/angiosperm), variando de 0,60 a 3,70 pg em S. 

chacoense Bitter. e S. macranthum Dunal, respectivamente. Dentro da seção Tomato, os 

tamanhos dos genomas são similares, em torno de 1,0 pg. É interessante ressaltar que as 

espécies do clado Cyphomandra (Clado II) possuem grandes tamanhos de genoma, conhecidos 

como genomas gigas, com tamanho médio de 10,71 pg, variando de 1C =6,8 a 24,8 pg (revisado 

por Mesquita et al., 2025). 

Em relação ao sequenciamento, aproximadamente 90 genomas Solanum sp. foram 

sequenciados (https://www.plabipd.de/plantgenomespa.ep). Nesse contexto, destacam-se os 

consórcios (The Potato Genome Sequencing Consortium, 2011; The Tomato Genome 

Consortium, 2012), pioneiros no sequenciamento do genoma da batata e do tomate, 

respectivamente. 

2.2.4.3 Sequenciamento do genoma 

O consórcio do genoma completo da batata possibilitou o sequenciamento do clone 

homozigótico da batata duplo monoploide e do diploide heterozigótico. Foram sequenciados os 

genomas nucleares e organelares do duplo monoploide, mediante a tecnologia convencional de 

Sanger e duas plataformas de sequenciamento de última geração: Illumina Genome Analyser e 

Roche Pyrosequencing. O tamanho do genoma é de 844 Mb, cujo tamanho é suportado pelo 

sequenciamento realizado por Pham et al. (2020) utilizando a tecnologia Nanopore Oxford, 

com estimativa de 39. 031 genes codificantes de proteínas e dois eventos de duplicação. Já o 

diploide heteromórfico foi sequenciado para explorar a diversidade do haplótipo e as possíveis 

https://www.plantrdnadatabase.com/
https://www.plantrdnadatabase.com/
https://cvalues.science.kew.org/search/angiosperm
https://www.plabipd.de/plant_genomes_pa.ep
https://www.plabipd.de/plant_genomes_pa.ep
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causas da erosão gênica, sendo identificadas que variações na presença/ausência de genes, bem 

como outras mutações são frequentes e, possivelmente, sejam a causa da depressão gênica na 

espécie (The Potato Genome Sequencing Consortium, 2011). 

Adicionalmente, foram sequenciados os genomas do tomate S. lycopersicum linhagem 

Heinz 1.706 (domesticada) e S. pimpinellifolium (silvestre). O genoma de S. lycopersicum foi 

sequenciado e montado empregando a metodologia de Sanger e a tecnologia de última geração 

Roche/454 Titanium, enquanto que o de S. pimpinellifolium foi sequenciado e montado pela 

tecnologia Illumina. Os genomas dos tomates possuem aproximadamente 900 Mb e 739 Mb de 

tamanho, respectivamente, em S. lycopersicum e S. pimpinellifolium. Os genomas das espécies 

domesticada e silvestre divergem em 0,6%, correspondente a 5,4 milhões de SNPs 

(Polimorfimos de Nucleotídeos Únicos) distribuídos ao longo dos cromossomos e sinais 

recentes de miscigenação devido ao melhoramento. No entanto, apresentam 8% de divergência 

em relação a batata, com nove inversões maiores e várias menores. O sequenciamento dos 

genomas mostrou que a linhagem Solanum passou por duas triplicações consecutivas, das quais 

uma é antiga e compartilhada com as rosídeas e outra mais recente. Essas triplicações, por sua 

vez, foram importantes para novas funcionalidades de genes que controlam características dos 

frutos, como cor e polpa (The Tomato Genome Consortium, 2012). 

No âmbito citogenético, a disponibilidade do genoma da batata e do tomate serviu de 

base para construção de sondas de pintura cromossômica e de código de barras baseados em 

oligo-FISH (Braz et al., 2018). A partir dessas sondas, foi possível identificar o cariótipo das 

seis espécies proximamente e distantemente relacionadas: S. demissum, S. tuberosum e S. 

lycopersicum, S. bulbocastanum, S. etuberosum, S. caripense e S. melongena. Ainda, foram 

identificados eventos de sintenia, colinearidades e rearranjos cromos                                                                    

sômicos para uma maior compreensão da evolução e especiação do gênero (Braz et al., 2018). 

É importante ressaltar que as análises citomoleculares baseadas em oligo-FISH restringem-se 

apenas a esse trabalho. Há, portanto, necessidade em ampliar o número de informações 

citogenéticas e citogenômicas dentro de Solanum, a fim de contribuir para a compreensão da 

evolução cariotípica das espécies.  

2.2.5 Melhoramento genético em Solanum 

Diferentemente de Mimosa, Solanum possui programas de melhoramento genético bem 

estabelecidos. No entanto, são restritos às espécies domesticadas de maior importância social e 

econômica do gênero: batata, berinjela e tomate. Por outro lado, as espécies silvestres são 

essenciais nesses programas por servirem como doadoras de genes potencialmente úteis para o 
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desenvolvimento das cultivares (Gatahi et al., 2020; Adithya et al., 2024). De modo geral, os 

programas de melhoramento genético, em Solanum, visam melhorar o rendimento, o 

armazenamento, a qualidade dos frutos, além de obter plantas resistentes aos patógenos e 

tolerantes ao estresse abiótico mediante diferentes tecnologias. 

A batata é um tubérculo rico em fibras, carboidratos e outros nutrientes, constituindo a 

base alimentar de vários países, especialmente na Europa e na Ásia. No entanto, o cultivo é 

desafiador, devido à susceptibilidade a altas temperaturas, o que afeta o desenvolvimento do 

tubérculo, reduzindo o rendimento da planta. Além dos fatores abióticos, o desenvolvimento da 

batata pode ser prejudicado pela infecção por diferentes patógenos que causam doenças 

socioeconomicamente importantes, por exemplo, o fungo Phytophthora infestans (Requeima), 

o vírus PLRV (Potato Leafroll Virus; Vírus do Enrolamento da Folha da Batata,), a bactéria 

Ralstonia solanacearum (Murcha bacteriana) (Chincinska et al., 2023).  

Os programas de melhoramento da batata iniciaram-se no século XIX. Solanum 

stenotomus Juz. & Bukasov, possivelmente, seja a espécie ancestral de todas as batatas 

cultivadas, originando as cultivares que, ainda hoje, são mundialmente importantes, como a 

Russet e Burbank (Reddy et al., 2018; Emygdio et al. 2020). Já, no Brasil, iniciaram, em 1946, 

pelo antigo Instituto Agronômico do Sul (IAS) e, em 1976, o programa continuou sendo 

desenvolvido pela Embrapa Clima Temperado até os dias atuais em parceria com a Embrapa 

Hortaliças. A primeira cultivar lançada no Brasil foi a batata Baronesa, enquanto BRS F63 

Camila é considerada uma cultivar essencialmente brasileira (Emygdio et al. 2020). 

No melhoramento da batata, o conteúdo de amido é um dos principais alvos de interesse 

dos melhoristas (Adly et al., 2023). O antioxidante antocianina também é um composto 

desejável, pois contribui para a tolerância à seca (Pescador-Dionísio et al., 2024). Contudo, o 

melhoramento da planta é laborioso devido à natureza poliploide e do alto nível de 

heterozigosidade que causará incompatibilidades intraespecíficas. Isso pode resultar na erosão 

gênica e na inibição da introdução de novas características mediante cultivo tradicional (Adly 

et al., 2023).  

A triagem lenta e exaustiva da diversidade genética funcional dos parentes silvestres é 

outro fator que dificulta o melhoramento da batata. Enquanto que na indústria, a diversidade 

genética é limitada pela propagação vegetativa. Ressalta-se que as batatas silvestres, por 

exemplo, S. acaule, S. boliviense, S. chacoense e S. demissum são doadoras importantes de 

genes para o desenvolvimento das batatas cultivadas (Adly et al., 2023).   

Dentro dos métodos convencionais de melhoramento, a variação somaclonal, que 

corresponde às variações genéticas originadas in vitro, mostrou-se eficiente ao fornecer o clone 
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Ros 119. Esse clone possui grande potencial de acúmulo de amido com altos níveis de expressão 

dos genes AGPase (ADP-glicose pirofosforilase), SSs (Soluble Starch Synthase), GBSS 

(Granule-bound Starch Synthase), e SBEs (Starch Branching Enzyme) envolvidos na 

biossíntese do polissacarídeo (Larkin e Scowcroft, 1981; Adly et al., 2023).  

A formação dos híbridos oriundos dos cruzamentos das cultivares Cardinal x Roko e 

Kuroda x Burna foi fundamental para elevar o nível de heterose para o número e o peso médio 

do tubérculo. Desse modo, possibilitou melhoria nas características como o rendimento, 

maturação e resistência, que são controladas por genes dominantes, sendo o rendimento afetado 

pela erosão gênica. Assim, os materiais possuem potencial para futura liberação como novos 

híbridos comerciais (Khan et al. 2025).  

Ainda sobre os híbridos, destaca-se a importância de BRS Gaia, no mercado, por 

acumular teor elevado de matéria seca com potencial para ser servida na forma de batata frita e 

processada como batata palha. Ressalta-se a baixa suscetibilidade ao esverdeamento pós-

colheita e às deformações causadas pela temperatura elevada, além da suscetibilidade 

intermediária à murcha bacteriana e suscetibilidade moderada à requeima e à pinta preta 

(Pereira et al., 2025). 

A biotecnologia também tem contribuído para o melhoramento genético da batata ao 

produzir RNAi (RNA de interferência) para a supressão de genes, como por exemplo, o da 

invertase vacuolar da batata (VInv) (Pudota et al., 2010). Esse gene é super expresso em baixas 

temperaturas levando ao acúmulo de açúcares redutores. Em altas temperaturas, produz a 

acrilamida, um produto carcinogênico, prejudicando, portanto, a indústria de processamento da 

batata na forma de chips (Dale e Bradshaw, 2003; Mottram et al., 2002). Pudota et al. (2010) 

demonstraram a possibilidade de silenciamento de VInv empregando RNAi, evitando, 

consequentemente, o acúmulo de açúcares redutores em tubérculos armazenados ao frio. As 

linhas de batatas chips com o silenciamento de VInv apresentaram redução de 15 vezes no teor 

de acrilamida ao ser armazenada na temperatura de 4°, sem afetar o desenvolvimento do 

tubérculo. Isso demonstra que a qualidade do processamento e problemas com acrilamida 

podem ser controlados pela biotecnologia e melhoramento dirigido.  

Técnicas mais sofisticadas da biotecnologia também tem sido empregada nos programas 

de melhoramento genético da batata como a edição genômica CRISPR/CAS9 (Clustered 

Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats; Repetições Palindrômicas Curtas Agrupadas 

e Regularmente Interespaçadas). Essa abordagem introduz ou modifica um alelo, um gene ou 

uma sequência específica da batata, especialmente de traços qualitativos, sem alterar 

combinações alélicas (Chincinska et al., 2023). As características introduzidas incluem 
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resistência aos herbicidas, aos micro-organismos patogênicos, tolerância à seca, vida útil 

prolongada e melhoria geral na qualidade e produção (Hameed et al., 2018).  

O programa de edição genômica envolve dois componentes principais: a endonuclease 

Cas9, enzima que corta o DNA em um local específico; e um sgRNA (RNA guia único), que 

direciona a Cas9 para o local alvo. Essa técnica tem foco no programa de melhoramento da 

batata em três áreas: 1) batata como planta modelo para otimizar a eficiência da tecnologia e 

para desenvolver novas ferramentas CRISPR/Cas9 voltadas para outros tubérculos, 2) 

poliploides e plantas que se propagam vegetativamente, visando o aumento da produtividade 

de tubérculos e melhoria na qualidade das suas cultivares para fins alimentícios e industriais; e 

3) perspectivas futuras que direcionam o uso sob medida à produção de amido, lipídios e 

proteínas recombinantes (Chincinska et al., 2023).  

Nesse contexto, CRISPR/Cas9 (CRISPR- associated nuclease 9) possibilitou o 

desenvolvimento de linhas de deleção VInvIn2En (potencializador do gene invertase vacuolar 

da batata) em batatas diploides e tetraploides mediante edição gênica. Como visto 

anteriormente, VInv é super expresso em baixas temperaturas, acumulando, consequentemente, 

açúcares redutores. A batata quando processada na forma de batata frita, induz a reação dos 

açúcares redutores com aminoácidos livres resultando na neurotoxina acrilamida (Dale e 

Bradshaw, 2003; Mottram et al., 2002).  

A expressão induzida pelo frio do VInv é controlada pelo VInvIn2En, um 

potencializador de 200 pb, localizado no seu segundo íntron. Vários motivos de DNA no 

VInvIn2En se ligam aos fatores de transcrição envolvidos na resposta das plantas ao stress 

causado pelo frio. A mutação por deleção nesses motivos de DNA anulou, portanto, a função 

do VInvIn2En como potencializador transcricional (Zhu et al., 2024). 

Quanto à berinjela, termo genérico que se refere a aubergina do leste asiático (S. 

melongena) e às nativas africanas como a escarlate (S. aeothipicum L.) e a giboma (S. 

macrocarpon L.), são fontes de compostos bioativos que apresentam várias propriedades 

medicinais, como atividade anti-diabética, antimicrobiana, anti-cancerígena e contra a gastrite 

humana (Anibarro-Ortega et al., 2025). Além disso, representa uma fonte nutricional 

importante por fornecer vitaminas e sais minerais e representa uma aliada ao emagrecimento 

por ser de baixa caloria e de baixo nível glicêmico (Doganlar et al., 2023).   

O período de desenvolvimento da berinjela é longo, sob condições quentes e 

frequentemente úmidas, tornando-as vulneráveis a uma série de doenças, pragas, nematoides e 

competição com as ervas daninhas. Nesse contexto, os esforços para o melhoramento genético 

decorrem da necessidade de produzir híbridos F1, visando aumentar o rendimento, a qualidade 



36 
 

do fruto, os teores de açúcares, antocianinas e compostos fenólicos. Ainda, objetiva-se diminuir 

a atividade da enzima polifenoloxidase para evitar o escurecimento dos frutos cortados, bem 

como torná-la tolerante aos estresses abióticos e bióticos ((Aubriot et al., 2019; Rakha et al. 

2021). As berinjelas possuem 14 espécies silvestres aparentadas, ameaçadas de extinção, muitas 

dessas concentradas na África, enquanto as cultivadas possuem cerca de 1.300 acessos (Rakha 

et al. 2021). 

Em relação aos programas de melhoramento, estudos reportaram a hibridização entre a 

berinjela comum (S. melongena) e a erva daninha (S. elaeagnifolium), para tornar os híbridos 

tolerantes à seca, além de elevar as propriedades bioativas e o teor de compostos fenólicos. 

Com a produção de híbridos, os produtores têm alcançado grandes progressos em relação ao 

maior rendimento, precocidade, redução da espinhosidade e do amargor, além da melhoria na 

qualidade dos frutos (Garcia-Fortea et al., 2019).  

Por outro lado, a polinização e a emasculação manual dos progenitores são demoradas 

e dispendiosas. Em vista disso, a incorporação do macho esterilidade economiza esforço, tempo 

e custo para a produção dos híbridos (Rakha et al. 2021). O uso do número ilimitado de fontes 

masculinas estéreis no programa de melhoramento de híbridos comerciais tem risco potencial 

de estreitar a base genética desse táxon. Para contribuir com a redução do estreitamento da base 

genética, destaca-se o desenvolvimento de berinjela masculina estéril mediante contínuos 

retrocruzamentos utilizando S. aethiopicum do grupo Gilo como doador do citoplasma e S. 

melongena como doadora nuclear, expandindo a fonte de macho esterilidade nessa cultura 

agrícola (Khan et al., 2023). 

Ainda dentro dos métodos convencionais, Cakir et al. (2019) selecionaram os genótipos 

G30, G43, G49, G51 e G55 de S. melongena, mediante seleção por pedigree, como os melhores 

para o consumo a fresco, considerando várias características do fruto. Enquanto que Dolagar et 

al. (2023) selecionaram quatro linhas puras a partir de genótipos ideais de S. melongena, com 

boa capacidade de secagem para fins industriais. A berinjela seca, na Turquia, é muito apreciada 

na culinária local. A secagem, porém, geralmente é feita expondo o fruto ao sol, o que pode 

comprometer a sua qualidade devido ao longo tempo de exposição. Desse modo, a escolha dos 

melhores genótipos com boa capacidade de secagem contribui para o consumo da berinjela na 

forma desidratada versatilizando as receitas culinárias.  

Importante ressaltar que o melhoramento clássico da berinjela é desafiado pela 

incompatibilidade sexual para os cruzamentos entre berinjelas cultivadas e os parentes 

silvestres. As características agronômicas na planta têm herança poligênica, sendo o processo 

de produção das sementes híbridas muito trabalhoso e as informações sobre os traços 
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agronômicos importantes associados à resistência aos fatores abióticos e bióticos limitadas 

(Rakha et al. 2021). Diante disso, técnicas de engenharia genética como a seleção assistida por 

marcadores auxiliam na identificação rápida, precisa e eficaz da resistência da berinjela a 

doenças provocadas por microrganismos patogênicos.  

Por meio dessa abordagem, foi identificado o gene EBWR9 em uma população 

intraespecífica de linhagens recombinantes endogâmicas obtidas pelo cruzamento das 

cultivares MM738 com AG91-25. EBWR9 é resistente ao filotipo I de Ralstonia solanacearum 

que causa murcha bacteriana. Marcadores distintos relacionados a resistência a murcha 

bacteriana foram encontrados nos cromossomos da berinjela, como: AFLPs (Amplified 

Fragment Length Polymorphism; Polimorfismo de Comprimento de Fragmento Amplificado), 

SSRs, (Simple Sequence Repeats; Repetições de sequências simples e SNPs (Single Nucleotide 

Polymorphism; Polimorfismo de nucleotídeo único) (Barik et al., 2020). 

Ressalta-se ainda que a berinjela é um grupo de plantas que se destaca no uso comercial 

de transgênicos como, por exemplo, a berinjela transgênica que expressa o gene cry1Ac da 

bactéria Bacillus thuringiensis para o controle da broca da berinjela (Leucinodes orbonalis), 

praga que causa devastação nos seus frutos (Toppino et al., 2088). Além disso, já disponível o 

transgênico que expressa o gene mtlD, tolerantes à seca e ao frio intenso que, 

consequentemente, são resistentes aos fungos Fusarium oxyporium, Rhizoctonia solani e 

Verticilium dahliae (Rakha et al. 2021).  

Finalmente, S. lycopersicum, assim como S. tuberosum, destaca-se como um organismo 

modelo para estudos científicos e para a alimentação humana. O fruto é fonte das vitaminas A 

e C, além do licopeno, antioxidante poderoso contra o câncer (Gatahi et al., 2020). Contudo, o 

melhoramento do tomate é limitado devido ao estreitamento de sua base genética. A espécie 

cultivada possui cerca de doze espécies silvestres relativas que podem servir como doadoras de 

alelos favoráveis ao desenvolvimento das cultivares como, por exemplo, as espécies tolerantes 

ao estresse abiótico (S. chilense Dunal (Reiche), S. chesmanii (L.Riley) Fosberg e S. pennelli 

Correl,) e resistente ao estresse biótico (S. pimpinellifolium e S. peruvianum) (Gatahi, 2020; 

Adithya et al., 2025; Anand et al., 2025). Assim como outras culturas agrícolas, o tomate é 

altamente vulnerável às pragas e doenças, levando à perda da sua produção e, 

consequentemente, elevando os prejuízos econômicos (Adithya et al., 2025).  

No programa de melhoramento genético do tomate, destacam-se alguns métodos 

convencionais. A seleção em massa, por exemplo, foi um método utilizado para aumentar o 

rendimento do tomate, selecionando plantas fenotipicamente atrativas com o objetivo de 
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aumentar o número de flores e cachos por planta, o peso dos frutos e o número de ciclos 

reprodutivos (Rashwan et al., 2015).  

A seleção genealógica, no qual descendentes do tomate foram selecionados de um único 

cruzamento, também foi empregado para obter variedade traços desejáveis. A seleção iniciou 

na geração F2 e estendeu-se até a geração F6 (Iqbal et al., 2019). Porém, nos estudos de Mawasid 

et al. (2024), esse método não foi adequado na seleção da geração inicial de S. lycopersicum 

com boa performance quanto aos componentes dos rendimentos.  

A produção de hibridos também é uma tecnologia aplicada no melhoramento do tomate. 

Iastremski et al. (2025) demonstraram que o híbrido F1 (TOM-808 x TOM-717) foi o mais 

promissor no programa de melhoramento contra as pragas Tetranychus urticae e Phthorimaea 

absoluta. O alto teor de açúcares acilados no híbrido reduz a oviposição dessas pragas 

diminuindo, consequentemente, o dano foliar.  

Como o melhoramento tradicional no tomate para as características complexas é 

limitado devido à baixa herdabilidade, interações ambientais e dificuldades de fenotipagem, as 

abordagens biotecnológicas são promissoras ao contornarem algumas deficiências encontradas 

nos métodos convencionais. A seleção assistida por marcadores, por exemplo, auxilia os 

programas de melhoramento identificando traços desejáveis encontrados nas espécies 

silvestres; porém, pode ser limitada por depender fortemente de marcadores que podem variar 

entre diferentes origens genéticas (Anand et al., 2025).  

Nesse sentido, a edição genômica no tomate pode melhorar a qualidade, o rendimento 

dos frutos, aumentar a resistência ao estresse, promover a domesticação e, mais recentemente, 

adaptá-la à agricultura urbana (Adhyta et al., 2024). Os genes-alvo no programa de edição são, 

por exemplo, relacionados ao sabor e ao aroma (SIbZIP1, wORF, SIVPE5), ao amadurecimento 

das frutas (SITXH5, SIPG, SINAC4), à resistência ao estresse biótico (CP, rgsCaM promoter, 

SIPelo), à tolerância ao estresse abiótico (SIABCG23, SIWRKY52, SINPR1) à coloração da 

fruta e da via carotenóide (Greenfleshs, SIMYB12, SISGR1) e ao desenvolvimento do pólen e 

macho esterilidade (SIPDH, MSI, SIACO2) (Anand et al., 2025). 

É evidente, portanto, que as espécies silvestres e cultivadas de Solanum são recursos-

chave nos programas de melhoramento genético para o desenvolvimento de materiais mais 

adaptados ao estresse abiótico e biótico das espécies do gênero, bem como para melhorar a 

produtividade obtendo alimentos mais nutritivos, contribuindo, assim, para a segurança 

alimentar e nutricional mundial. 
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Abstract 

Mimosa L. comprises approximately 620 species of socioeconomic and environmental importance, with about half 

occurring in the Brazilian Cerrado. Despite this diversity, cytogenetic studies in the genus remain limited, with 

most restricted to chromosome counts. We investigated 11 populations of seven Mimosa species, focusing on the 

heterochromatin distribution (CMA+ bands), and nuclear DNA content. Polysomaty was observed in root meristem 

cells of six species, absent only in M. verrucosa, in which only diploid cells were detected. Variation in the number, 

position, and intensity of CMA+ bands was detected both within and among populations. The number of CMA+ 

bands ranged from four in M. caesalpiniifolia (diploid cells) to 104 in M. candollei (octaploid cells), with no 

apparent phylogenetic pattern. Polysomatic cells generally showed a proportional increase in CMA+ bands with 

ploidy level. Nuclear DNA content varied from 1C = 0.64 pg (M. sensitiva) to 1C = 1.55 pg (M. arenosa), with no 

correlation (r = 0.1417) between ploidy and DNA content. Our results, together with previous reports, indicate 

that polysomaty is a frequent genomic feature in Mimosa, likely associated with environmental adaptation, growth 

and development. This study represents the first intra- and interspecific assessment of heterochromatin variation 

and nuclear DNA content across multiple Mimosa species, providing novel insights into heterochromatin dynamics 

and genome organization in this diverse cytogenetically understudied legume genus.   

Keywords: karyotyping, heterochromatin distribution, DNA content, polysomaty 
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Introduction 

Mimosa L., the fifth largest genus of the Leguminosae Juss., comprises over 620 species recognized for 

their seismonastic movements, broad distribution, and ecological adaptability [1]. These species occur mainly in 

Neotropical regions, inhabiting equatorial, tropical and subtropical forests, Savannas (including the Brazilian 

Cerrado), fire-prone and arid zones, grasslands, and deserts [2]. Brazil harbors the highest diversity, with 73% of 

species endemic and nearly half restricted to the Cerrado [4]. Mimosa has multiple applications, including 

ornamental, medicinal, living fences, ecological restoration, and soil enrichment through nitrogen fixation [5-7]. 

Adaptations to fire, such as woody underground organs, thick bark, congested leaves, and persistent stipules, are 

also common [3].  

Despite their ecological and economic relevance, genetic and cytogenetic studies remain scarce. DNA 

content has been reported only for M. pudica and M. invisa [8; https://cvalues.science.kew.org/]. Recently, M. 

bimucronata became the first species to have its genome sequenced, assembled, and annotated [5]. Chromosome 

counts are available for ~10% of Mimosa species [9], while fluorochrome banding with Chromomycin A3 (CMA) 

and 4’,6-diamidino-2-phenylindole (DAPI), as well as Fluorescent in situ Hybridization (FISH) with ribosomal 

DNA (rDNA) probes, are limited to M. caesalpiniifolia and M. pudica [8, 10].  

Cytologically, most Mimosa species are diploid (2n = 2x = 26), with basic chromosome number of x = 13 

([11]; http://ccdb.tau.ac.il/). Polyploidy occurs in ~25% of species and is considered a key driver of Mimosa 

evolution and speciation [12, 13]. Additionally, polysomaty- the coexistence of cells with different ploidy levels 

in the same organ or tissue - has also been reported in M. bimucronata, M. caesalpiniifolia, and M. pudica [8, 10, 

14, 15].  

Despite their ecological and evolutionary significance, data on DNA content and karyotype features 

remain largely unknown for most species, lacking a comprehensive understanding of the genome organization 

within the genus. Here, we present new cytogenetic data on constitutive heterochromatin (CH) patterns and 

genome size estimates for different populations of seven Mimosa species. We address the following questions: 1) 

Does Mimosa genus exhibit intra- and interspecific variation in the number, size and position of CH bands in their 

karyotypes? 2) Is there a direct correlation between ploidy and DNA content in Mimosa? 3) Is polysomaty a 

common feature across the genus? Our findings provide new insights into genome dynamics and cytogenetic 

diversity in these understudied legumes. 

 

Materials and Methods 

Plant material 

We analyzed two populations of M. verrucosa Benth., three populations of M. caesalpiniifolia, two of M. 

sensitiva, and one each of M. tenuiflora, M arenosa, and M. candollei. Field-collected samples (M. verrucosa 

population 2 and M. sensitiva population 2) were deposited at Graziela Barroso herbarium (Universidade Federal 

do Piauí, Teresina, Brazil. Species and their provenance / voucher number are described in Table 1. 

Chromosome preparation 

https://cvalues.science.kew.org/search/angiosperm
http://ccdb.tau.ac.il/
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Roots tips obtained from germinated seeds were pretreated in 3 mM 8-hidroxyquinoline for 4.5 h at 17 

°C, fixed in Carnoy (3:1, methanol: acetic acid, v/v), and stored at -20 °C. Roots were digested with 4% cellulase 

(Onozuka R-10, Serva), 2% pectolyase (Sigma-Aldrich), and 20% pectinase (Sigma-Aldrich) for 4.5 h at 37 °C. 

Slides were prepared following [16] protocol, and aged for three days. 

CMA/DAPI banding  

Slides were stained with CMA (0.5 mg mL-1, 1.5h), counterstained with DAPI (2 mg mL-1, 1h), mounted 

in glycerol/Mcllvaine buffer pH 7.0 (1:1, v/v), and aged for three days before analysis [17].  

Microscopy and chromosomal measurements and counting 

Metaphases were acquired using Leica DM4B microscope with DF7000GT camera. Image brightness 

and contrast were adjusted with Adobe Photoshop CS3. Three to five metaphases per population were measured 

using Drawid v0.26 [18], following [19]. To identify the ploidy levels in polysomatic cells, over 50 cells were 

counted per population. 

Genome size measurement 

Genome size was estimated from leaf nuclei suspensions following [20] with minor modifications. The 

OTTO-I extraction buffer was modified by adding polyethylene glycol 2000 PEG. Solanum lycopersicum L. 

‘Stupické’ served as the internal reference standard (1C = 1.00 pg). For each species, at least six plants were 

analyzed, with three replicates per plant, and more than 10,000 nuclei per suspension. Mean 1C values by species 

and ploidy levels (2x, 3x, and 4x) were visualized in ggplot2, with reference values for M. invisa 

[https://cvalues.science.kew.org/] and M. pudica [8]. Interspecific differences (excluding M. invisa and M. pudica) 

were assessed by one-way ANOVA followed by Tukey’s HSD, and linear regression was conducted to correlate 

genome size and ploidy. All analyses were performed in R v4.3.0. 

Results 

Karyotyping and polysomaty 

All analyzed species exhibited basic chromosome number of x = 13, with symmetrical karyotypes and 

small meta- and submetacentric chromosomes. Six species displayed polysomaty, with diploidy as the lowest level 

in their endopolyploidy series, except for M. arenosa and M. candollei, a triploid and tetraploid species, 

respectively (Table 1; Fig. 1). Only M. verrucosa was exclusively diploid. Intraspecific variation in polysomaty 

was observed in M. caesalpiniifolia and M. sensitiva. 

https://cvalues.science.kew.org/search/angiosperm
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Fig. 1 Percentage of diploid, triploid, tetraploid and octaploid polysomatic cells in root meristems of different 

Mimosa populations. 

Chromosome size ranged from 1.26 μm (M. caesalpiniifolia population 3, 4x) to 4.36 μm (M. arenosa, 4x) (Table 

1). Similarly, haploid karyotype length ranged from 19.48 μm (M. caesalpiniifolia population 1) to 41.58 μm (M. 

arenosa). The common karyotype formula was 13M, except for M. sensitiva population 1, with 5M+8SM.  

Constitutive heterochromatin distribution 

Heterochromatin data are novel for M. verrucosa, M. candollei, M. ophtalmocentra, M. arenosa, M. 

tenuiflora and M. sensitiva. The number and position of CMA+ bands are summarized in Table 1, Figs. 2 and 3. 

All populations exhibited a strong terminal CMA++/DAPI- band on the short arm of a chromosome pair, likely 

corresponding to the nucleolus organizer region (NOR). Additional CMA+ bands occurred mainly at terminal and 

pericentromeric chromosomal regions, with different signal intensities. Strong pericentromeric bands were seen in 

M. verrucosa, M. candollei and M. sensitiva population 1, while small and barely visible terminal and 

pericentromeric bands were found in the other species (see inserts on Figure 2). Only M. verrucosa exhibited 

interstitial bands (Figure 2a). No DAPI+ bands were detected. 
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Scientific 

Name 

Provena 

nce/ Voucher number 

2n 
RCS 

μm (n) 

KF (n) 
HKL 

μm (n) 

CMA bands 

 

CH % 
1 C DNA 

(pg) 

M. verrucosa 

pop. 1 

Aroazes, Piauí 

(-6.193356, -

41.896406) / 

TEPB0033159  

2x = 26 2.15 - 4.21  
11M + 

2SM 

 

40.14 2T + 4I + 20Peri 

 

22.04 

 

0.82 ± 0.17 

M. verrucosa 

pop. 2 

Amarante, Piauí 

(-6.23917, -42.851) / - 
2x = 26 1.70 - 3.23  13M 31.91dccf 2T + 4I + 20Peri 

 

22.87 

- 

M. caesalpiniifolia 

pop. 1 

Tatajuba, Ceará 

(-2.851798, -

40.691787)/ - 

2x = 26 2.36 - 4.29    13M 21.48 
2T + 2Peri 

 

5 

 

0.78 ± 0.07 

  4x = 52 2.20 - 4.10 
   13M 19.48 4T + 4Peri 

 

5.23 

- 

M. caesalpiniifolia  

pop. 2 

NEMA/ UNIVASF 

seed bank/ - 
2x = 26 1.79 - 3.76  13M 34.98 2T + 2 Peri 

 

4.28 

- 

  4x = 52 1.52 - 3.06  13M 30.09 4T + 4Peri 2.82 - 

M. caesalpiniifolia 

pop. 3 

UFDPAR 

seed bank/ - 
2x = 26 1.85 - 3.12       13M 32.01 2T + 2Peri 

 

4.18 

- 

  3x = 39 1.55 - 2.82 13M 28.54 4T + 2Peri 5.04 - 

Table 1 Scientific name, provenance, chromosome number (2n) and the ploidy levels observed in the polysomatic cells, range of chromosome size 

(RCS), karyotype formula (KF), haploid karyotype length (HKL), number and positon of CMA+ bands, percentage of constitutive heterochromatin 

(CH %) per haploid karyotype, and genome size in 1C (pg) for 11 populations of the seven Mimosa species analyzed in this study 
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  4x = 52 1.26 - 2.56  13M 24.83 4T + 8Peri 
4.83 - 

M. candollei 
Campo Maior, Piauí 

(-4.82828, -42.1695)/ - 
4x = 52 1.34 - 2.85 

11M + 

2SM 
25.22 2T + 50Peri 

 

27.26 

 

1.11 ± 0.07 

  
8x = 

104 
1.57 - 3.24 9M + 4SM 28.84 4T + 100Peri 

27.60 - 

M. 

ophtalmocentra 

 

NEMA/ UNIVASF 

seed bank/ - 
2x = 26 2.48 - 3.37  13M 36.65 4T + 12 Peri 

 

8.70 

0.77 ±0.770000 

    0.73 ± 0.05 

  4x = 52 1.65 - 3.11  13M 30.95 8T + 24Peri  9.83 - 

M. arenosa 

NEMA/ UNIVASF 

seed bank/ - 
3x = 39 1.78 - 3.04  13M 30.06 ca. 10T + 2Peri 

 

6.4 

 

1.55 ± 0.08 

  4x = 52 2.48 - 4.36  13M 41.58 ca.14T + 4Peri 
 

5.47 

         - 

M. tenuiflora 
 (Embrapa Meio-Norte, 

Piauí, Brazil) / JP3 
2x = 26 1.39 - 2.55 13M 24.85 

 

8T + 2Peri 

 

 

8.20 

 

1.53 ± 0.11 

  3x = 39 1.41 - 2.77 13M 26.36 ca. 16T + 4Peri 
 

7.23 

- 

  4x = 52 1.53 - 2.77 13M 27.10 ca.14T + 6Peri 7 - 

M. sensitiva 

pop. 1 

Campo Maior, Piauí 

(-4.82828, -42.1695)/ - 
2x = 26 1.80 - 2.84 5M + 8SM 29.47 

 

2T + 24Peri 

 

17.16 

 

0.64 ± 0.04 
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  4x = 52 1.50 - 2.71  13M 26.75 4T + 48Peri 20.75 - 

  
8x = 

104 
1.58 - 3.20  5M + 8SM 30.06 8T + 96Peri 

15.63 - 

M. sensitiva 

pop. 2 

Altos, Piauí 

(-5.03991, -42.4613)/ 

TEPB0033158 

2x = 26 1.83 - 3.18  13M 31.30 
2T + 2Peri 

 

8 - 

  4x = 52 1.56 - 3.36  13M 31.08 4T + 4Peri 5.11 - 

NEMA/ UNIVASF = Núcleo de Ecologia e Monitoramento Ambiental/ Universidade Federal do Vale do São Francisco.  

UFDPAR = Universidade Federal do Delta do Parnaíba. 

M = metacentric; SM= submetacentric. I = Interstitial position; Peri = pericentromeric position; T = terminal position. 
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Fig. 2 Distribution of heterochromatin CMA+ bands (yellow) across polysomatic metaphase cells from different 

Mimosa populations, with ploidy levels indicated on the right. (a) Mimosa verrucosa. Inserts represent one CMA+ 

pair at the interstitial position; (b-b') M. candollei; (c-c’) M. ophtalmocentra. Inserts highlight small dot-like CMA+ 

bands in pericentromeric regions. (d-d’) Mimosa arenosa. Inserts display a chromosome with two terminal bands 

on opposite arms: one strong CMA++ likely corresponding to NOR and another small terminal band. This CMA 

pattern is identified as asterisks. (e-e") Mimosa tenuiflora. Insert in e’ shows a chromosome with two bands: one 

CMA+ pericentromeric and another terminal on the long arm. This CMA pattern is identified as hashtags. 

Arrowheads and arrows indicate small pericentromeric and small terminal bands, respectively, difficult to detect. 

Bar in (e") = 10 μm 



70 
 

Fig. 3 CMA/DAPI banding revealed variation in CMA+ bands (yellow) in polysomatic metaphase cells from different 

M. caesalpiniifolia and M. sensitiva populations, with ploidy levels identified on the right. (a-a’) Mimosa 

caesalpiniifolia population 1, (b-b') population 2, (c-c’’), and population 3; (d-d’’) M. sensitiva population 1 and (e-

e') population 2. Arrowheads indicate small pericentromeric bands difficult to detect. Bar in e’ = 10 μm 
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GC-rich bands ranged from four (M. caesalpiniifolia, 2x) to 104 bands (M. candollei, 8x) (Figs. 2b’, 3a, 

b, c), corresponding to 4.18% to 27.6% of CH, respectively. No intraspecific CH variation was observed in M. 

verrucosa (Figs. 1S and 2a). Conversely, M. sensitiva and M. caesalpiniifolia showed intraespecific differences 

(Figure 3). Overall, polysomatic cells within the same population generally showed a proportional increase in 

CMA⁺ bands with ploidy, except in M. arenosa and M. tenuiflora (Table 1, Figs. 2 d-d’, e-e’’).  

Genome size 

We generated unpublished nuclear DNA content for seven Mimosa species. 1C-values ranged from 0.64 

pg in M. sensitiva (2x) to 1.55 pg in M. arenosa (3x), representing a 2.42-fold range (Table 1, Fig. SI2). Linear 

regression indicated weak association between genome size and ploidy (r = 0.1417). Species clustered into four 

groups: (a) M. sensitiva, M ophtalmocentra, M. caesalpiniifolia; (b) M. verrucosa; (c) M. candollei, (d) M. 

tenuiflora, and M. arenosa (Fig. 4). 

 

Fig. 4 Mean nuclear 1C value (pg) in Mimosa species, with ploidy on the right. Different letters indicate 

statistically significant differences (ANOVA followed by Tukey’s test, p < 0.05).  

Discussion 

Karyotyping is a fundamental approach for understanding systematics and evolution of plant species, 

helping to explore the genetic diversity trends of taxa. Cytogenetic characterization in Mimosa is, however, 

challenging due to their small chromosomes and limited available information. Here, we provide new information 

for seven poorly studied species, including the first report of a triploid karyotype in M. arenosa, previously 

described as diploid [11]. 

Comparative cytogenetics by fluorochrome banding is a powerful tool for distinguishing karyotypes with 

similar chromosome number and morphology, being successfully applied in different plant groups, such as Citrus 

[22] and Ipomea [23]. We found great intra- and interspecific CH variation, indicating that CMA+ heterochromatin 
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evolved as a rapid and dynamic process within Mimosa, which may reflect different evolutionary trajectories. The 

presence of few heterochromatic blocks has been associated with a plesiomorphic condition, whereas large or 

numerous blocks are considered apomorphic [24]. In this context, the consistently low number of heterochromatic 

blocks in M. caesalpiniifolia likely represents an ancestral condition [10], suggesting heterochromatic stability and 

structural conservation in this species. 

Heterochromatin distribution did not reflect Mimosa phylogeny. Mimosa is divided into five sections: 

Mimadenia, Batocaulon, Calothamnos, Habbasia, and Mimosa [3, 25]. Within Batocaulon (including M. 

verrucosa, M. caesalpiniifolia, M. candollei, M. ophtalmocentra, and M. arenosa), we observed contrasting 

patterns: M. verrucosa and M. candollei exhibited widespread pericentromeric CMA+ bands, while M. 

caesalpiniifolia presented only four distinct bands.  

CMA/DAPI banding can characterize heterochromatin in more detail by producing GC-rich bands and 

may reveal classes of repetitive DNA. Studies combining in silico and in situ repetitive DNA location across plant 

karyotypes have been performed. In Cenostigma (Leguminosae), for example, pericentromeric CMA bands 

colocalize with Ty3/gypsy-Athila and Ty3/gypsy-Tekay transposable elements [26]. Moreover, in the Brazilian 

sucupira legumes Pterodon emarginatus and P. pubescens, CMA+ bands generally colocalize with 5S and 35S 

rDNA sites, besides Tekay, Athila and/or satellite DNAs [27]. In M. verrucosa, M. candollei and M. sensitiva 

population 1, the centromeres are flanked by pericentromeric CMA blocks. As centromeres are composed of 

centromere-specific satellite arrays and retrotransposons, these regions may be enriched with different classes of 

repetitive elements. Further genome skimming sequencing combined with FISH using repetitive DNA probes will 

help to understand the exact role behind the diversity and composition of these sequences across Mimosa 

karyotypes. 

Intra-and interspecific polysomaty was observed in six of the seven species, except in M. verrucosa. 

Polysomaty is reported in several angiosperms, such as sorghum [28], Strobilanthes anamallaic [29], and in ~26% 

of the 125 Mimosa taxa [15], including M. caesalpiniifolia. The formation of polysomatic cells in somatic tissues 

is mainly driven by endoreduplication. This genomic DNA duplication is caused by a specific loss of mitosis 

phases, generating cells with duplicated chromosome numbers, considered a putative basis for whole genome 

duplication and for polysomaty in plant-specific tissues [30]. Moreover, polysomaty is regulated by genetic and 

environmental factors [31], although the exact causes of this phenomenon remain unknown. 

In species with polysomaty, endopolyploid series are typically expected to follow a regular progression 

(2x, 4x, 8x, 16x), reflecting successive rounds of endoreduplication [32, 33]. However, deviations from this pattern 

were observed in some species analyzed in this study. In M. caesalpiniifolia (population 3) and M. tenuiflora, 

triploid cells occurred as intermediate levels, while M. arenosa showed only triploid and tetraploid cells, with no 

diploids detected, which does not confirm to the canonical endoreduplication model. These irregularities suggest 

that alternative mechanisms, such as incomplete/partial endoreduplication, nuclear fusion, or mitotic 

abnormalities, may contribute to the formation of non-multiplicative ploidy levels [32-34]. Similar observations 

were reported in M. bahamensis and M. dysocarpa [15], with diploid, triploid, and tetraploid cells, indicating that 

irregular endopolyploidy is a common feature in the genus. 

Mimosa species exhibit a broad capacity for adaptation and establishment in diverse environments, 

reflected in different growth patterns and genetic plasticity, which likely supports their wide distribution [3-5, 15]. 

Mimosa pudica, M. bimucronata, M. caesalpiniifolia and M. tenuiflora are invasive worldwide species, colonizing 
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disturbed habitats due to rapid growth, expansion and high environmental adaptability [5, 35]. Our results, together 

with previous studies, indicate that polysomaty is a frequent, dynamic, and possibly transient cytological feature 

in Mimosa, likely associated with seedling development and stress adaptation [8, 13-15]. This process may enhance 

developmental flexibility under adverse conditions, such as prolonged dry seasons and nutrient-poor soil of the 

Cerrado and Caatinga biomes.  

Genome size variation can result from multiple biological mechanisms, including polyploidy and 

repetitive DNA accumulation [24]. However, no direct correlation between nuclear DNA content and ploidy in 

Mimosa species analyzed was observed. This pattern is consistent with previous reports in Artemisia L. [36] and 

Passiflora L. [37]. Genome downsizing following polyploidization is a recurrent and biologically significant 

evolutionary process in angiosperms, often associated with the elimination of repetitive sequences, such as 

transposable elements, rDNA, and satellite DNA [38]. This process may account for the relatively small and 

homogeneous genome sizes observed in Mimosa species with different ploidy levels.  

Our findings suggest genomic plasticity, dynamic evolution and recent diversification in Mimosa, 

evidenced by variation in constitutive heterochromatin, chromosome number, and frequent occurrence of 

polysomaty. This work advances our understanding of plant cytotaxonomy, diversification and cytogenetics 

diversity of the genus. Broader taxon sampling and integrative cytogenomic approaches will be essential to further 

elucidate the evolutionary dynamics of these legumes.  
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Abstract 

We characterized 12 Solanum species using CMA/DAPI banding and/or genome size 

estimation (1C value) within a phylogenetic perspective. Here, we reported new Constitutive 

Heterochromatic (CH) data for S. andreanum, S. peruvianum and S. paludosum and new 1C 

value for S. corneliomullerii and S. andreanum. CH ranged from two (S. viarum) to 42 bands 

(S. paludosum). Potato species exhibited a higher number of CH blocks, whereas 

Leptosmemontum species generally had fewer blocks, except for S. paludosum. However, no 

relationship between heterochromatin and evolutive diversification within the genus could be 

inferred. Mean 1C value varied from 1.0 pg in S. melongena (diploid) to 1.80 pg in S. laciniatum 

(octaploid species), with moderate correlation (r = 0.69) to the ploidy level of the species. Our 

findings provide a framework for phylogenetic studies that can help to understand the 

diversification in Solanum, being relevant in genetics breeding programs of the genus.  

Keywords: CMA/DAPI banding, Flow cytometry, Cytogenetic diversity, Tomato, Karyotype 

Evolution 
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INTRODUCTION 

Solanum L. (Solanaceae Juss.), one of the largest and most diverse genera of flowering 

plant, comprises over 1,500 species distributed worldwide, with its center of origin and greatest 

genetic diversity located in South America (https://solanaceaesource.myspecies.info/). The 

genus includes 24 economically important crops, such as potato (S. tuberosum L.) and tomato 

(S. lycopersicum L.), which are among the most worldwide cultivated vegetables (Kawicha et 

al. 2023, Hilgenhof et al. 2023). Furthermore, the remarkable diversity in morphophysiological 

and reproductive traits, as well as ecological adaptations, makes Solanum an important genetic 

resource and an attractive model for scientific research. 

These species, rich in vitamins, minerals, proteins and carbohydrates, are well known 

for their nutritional, medicinal and ecological importance, making them valuable resources for 

global food security and social stability (Balkrishna et al. 2022). Additionally, these species 

represent potential sources of alleles conferring tolerance to abiotic and biotics stresses. For 

instance, S. pimpinellifolium L. carries favorable alleles associated with adaptation to water and 

salt stress (Martínez-Cuenca et al. 2020). In S. tuberosum breeding programs, wild relatives 

such as S. demissum Lindl. have been employed to improve pest resistance (Díaz-García et al. 

2024), S. acaule Bitter to enhance tolerance to cold stress (Achakkagari et al. 2025), and S. 

bulbocastanum Dunal to drought stress and late blight disease (Dénes et al. 2024).  

From a phylogenetic and evolutive perspective, Solanum is classified into three strongly 

supported main groups, which are denominated Thelopodium, Grade I and Clade II, with most 

species belonging to the Clade II (Hilgenhof et al. 2023). These groups are further divided into 

12 major and 49 minor clades. The most economically important species, S. lycopersicum and 

S. tuberosum, are placed within Grade I, in the major Potato clade, but in two different minor 

clades: Tomato and Petota, respectively. Despite their high agricultural and socioeconomic 

https://solanaceaesource.myspecies.info/
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relevance, several species from different groups and clades remain poorly investigated across 

various fields, including cytogenetics. 

Solanum belongs to the x = 12 clade, with most species being diploid (2n = 2x = 24). 

Tetraploid (2n = 4x = 48), hexaploid (2n = 6x = 72) and octaploid (2n = 8x = 96) species have 

also been reported (Chiarini et al. 2018, Olmstead et al. 2008). Cytogenetic analyses provide 

karyotypic characterization that contributes to understanding the diversity, structure and 

organization of plant genomes, with significant implications for taxonomy, phylogeny, 

evolution and germplasm conservation programs (Mesquita et al. 2025, Almeida et al. 2022, 

Martins et al. 2018). Classical techniques, such as fluorochrome banding with Chromomycin 

A3 (CMA) and 4´-6-diamidino-2-phenylindole (DAPI), are powerful approaches for 

karyotyping, enabling chromosome number identification, morphology characterization, 

asymmetry assessment, and the evaluation of constitutive heterochromatin (CH) at inter- and 

intraspecific levels (Mesquita et al. 2025, Deana et al. 2022). 

In addition to cytogenetic analyses, the nuclear genome size (1C value), which is 

estimated by flow cytometry, represents another genomic parameter relevant to understanding 

plant diversity and evolution. It is also used to assess inter- and intraspecific variation among 

populations and species (Macková et al. 2017; Braz et al. 2024). The 1C value enables the 

inference of ploidy levels and facilitates the detection of natural or induced polyploids (Walter 

et al. 2025) and hybrids (Macková et al. 2017). Furthermore, genome size data provide essential 

qualitative and quantitative insights into the genetic diversity, genomic organization, and 

cytogenetic stability of endangered species (Urfus et al. 2025, Zhang et al. 2025). Consequently, 

this information serves as a basis for developing more efficient strategies for plant breeding as 

well as for the preservation, management, and restoration of native flora (Urfus et al. 2025, 

Zhang et al. 2025). 
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In Solanum, data on the diversity of CMA banding patterns and 1C value are currently 

available for less than 10% of the species (Mesquita et al. 2025, Moyetta et al. 2016, Acosta et 

al. 2012, Melo et al. 2011, Brasileiro-Vidal et al. 2009, https://cvalues.science.kew.org/). 

Consequently, the full extent of the karyotype variability of Solanum remains largely unknown. 

To expand this knowledge, we performed a detailed karyotype characterization of 12 wild and 

domesticated species with different ploidy levels, representing different phylogenetic groups, 

along with 1C values for three of them, complementing our findings with literature data. Here, 

we discuss the heterochromatin banding pattern and 1C value among Solanum species in a 

phylogenetic framework. Our results contribute to species characterization and delimitation, 

providing valuable insights for breeding programs aimed at unlocking unexplored genetic 

diversity in Solanum.  

 

MATERIAL AND METHODS 

Plant materials 

Twelve Solanum species belonging to different phylogenetic groups (Grade I and Clade 

II), major clades (Potato, VANAns, Leptostemonum and Geminata) and minor clades (Tomato, 

Petota, Acanthophora, Erythrotrichum, Eastern Hemisphere Spiny and Geminata) were 

analyzed. Seeds were obtained from the Germplasm Resource Information Network (GRIN 

Global), from the National Germplasm Resources Laboratory (United States) and from 

Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (Embrapa) Hortaliças (Brasília, Distrito Federal, 

Brazil). Seeds of S. andreanum and S. macrocarpon were multiplied at the Instituto 

Agronômico de Pernambuco (IPA, Pernambuco, Recife, Brazil), and S. lycopersicum seeds 

were obtained from commercial sources. A list of the species studied, including their 

phylogenetic groups, voucher numbers and provenance, is provided in Table 1.  

Chromosome preparation 

https://cvalues.science.kew.org/).
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Roots from germinated seeds of different Solanum species were pretreated with 0.002 

M 8-hydroxyquinoline for 4.5 h at 18 °C, fixed in Carnoy’s solution (methanol:acetic acid, 3:1 

v/v), and stored at -20°C until use. Root tips were macerated in an enzymatic mixture containing 

2% Cellulase ‘Ozonuka R-10’ (Serva) and 20% Pectinase (v/v) (Sigma Aldrich) for 4.5 h at 37 

°C. Slides were prepared following de Carvalho and Saraiva (1993) protocol, with minor 

modifications: slides were immersed in 45% acetic acid for 15 s and then air-dried at room 

temperature. The best slides were selected in 2 µg mL-1 DAPI: glycerol (1:3, v/v), de-stained 

in ethanol:acetic acid (3:1, v/v) for 30 min followed by ethanol immersion for 30 min, air dried 

at room temperature and aged for three days. 

CMA/DAPI fluorochrome staining and microscopy. 

Fluorochrome staining was performed following Shweizer and Ambros (1994), with 

minor modifications. Slides were stained with 10 µL of 0.5 mg mL-1CMA for 1.5 h, 

counterstained with 10 μl of 2 mg mL-1 DAPI for 1 h, mounted in glycerol/McIlvaine buffer 

(pH 7.0, 1:1, v/v), and stored at -20 °C for three days. The best metaphases were photographed 

using a DF7000GT digital camera coupled to a Leica DM4B microscope (Universidade Federal 

do Piauí). Images were optimized for brightness and contrast using Adobe Photoshop CS3 and 

Adobe Photoshop 2022. 

Chromosome measurements and idiogram construction 

Three to five best metaphases from each species were used for chromosome 

measurements, performed using Drawid v0.26 (Kirov et al. 2017). The following morphometric 

parameters were determined: range of chromosome size (RCS), karyotypic formula (KF), 

chromosome medium length (CML), and haploid karyotype length (HKL), according to Levan 

et al. 1964 (Table 1). Idiograms were constructed using Adobe Photoshop CS3 and were plotted 

onto the phylogenetic tree proposed by Hilgenhof et al. (2023). 

Nuclear 1C value measurement by flow cytometry 
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The nuclear 1C values of S. andreanum, S. peruvianum and S. corneliomulleri were 

determined by flow cytometry using leaf nuclei suspensions prepared according to Praça-Fontes 

et al. (2011) for S. lycopersicum. Solanum lycopersicum ‘Stupické’ (2C = 2.00 pg) was used as 

an internal reference. Each species was represented by at least four plants, with three replicates 

per plant, and suspensions containing more than 10,000 nuclei. 

The correlation between ploidy level and mean 1C values was assessed using Pearson’s 

correlation coefficient for nine Solanum species (Table 1). Genome size data (1C values) 

obtained by flow cytometry for S. laciniatum, S. pennellii, S. pimpinellifolium, S. viarum, S. 

paludosum, S. melongena, S. macrocarpon and S. pseudocapsicum were retrieved from the 

Plant C-Values Database (https://cvalues.science.kew.org/). Prior to analysis, the assumption 

of linearity was verified using scatterplots, and normality of the data distributions was tested 

using the Shapiro-Wilk test. All statistical analyses were performed in R version 4.2 (R Core 

Team, 2022). 

 

RESULTS AND DISCUSSION 

Solanum species presented a basic chromosome number of x = 12, except for S. 

laciniatum, (2n = 8x = 92), which showed a reduced dysploidy derived from an octaploid 

karyotype (Table 1). Most species predominantly have metacentric and submetacentric 

chromosomes, with the most common karyotype formula being 12M (metacentric) and 11M + 

1SM (submetacentric). Only S. pseudocapsicum, S. paludosum and S. pimpinelifollium 

possessed at least one pair of subtelocentric chromosomes (11SM + 1ST). Solanum species 

generally exhibited small to medium-sized chromosomes (Chiarini et al. 2018), ranging from 

1.14 μm in S. laciniatum (octaploid) to 6.81 μm in S. paludosum (diploid), with haploid 

karyotype lengths varying from 25.04 μm in S. macrocarpon to 49.58 μm in S. paludosum. 

Detailed chromosome morphometric data for the analyzed species are presented in Table 1. 

https://cvalues.science.kew.org/
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Due to recent advances in genomics over the last decades, karyotyping and genome size 

have become increasingly fundamental steps in biological research, particularly within the field 

of cytogenomics. However, few studies have addressed the distribution patterns of CH within 

Solanum (Mesquita et al. 2025, Moyetta et al. 2016, Acosta et al. 2012, Melo et al. 2011, Rego 

et al. 2009, Brasileiro-Vidal et al. 2009). Here, we describe the CH distribution patterns of 12 

Solanum species, providing new data for S. andreanum, S. peruvianum and S. paludosum (Table 

1, Figures 1 and 2). Each species exhibited a unique heterochromatic banding profile, enabling 

specific cytogenetic characterization of these wild and cultivated genetic resources. To facilitate 

the comparative interpretation of heterochromatin distribution across Solanum, idiograms were 

constructed for each species and plotted onto a recent phylogenetic tree of the genus (Figure 3).  

In our fluorochrome-based banding analysis, we observed notable variation in the 

number, location, size and intensity of heterochromatic bands among analyzed species (Table 

1, Figures 1 and 2). Two patterns of CH distribution were identified: (i) strongly labeled 

CMA++/DAPI- terminal bands, related to the nucleolar organizer region (NOR); and (ii) small 

terminal and proximal CMA+/ DAPI- or CMA+/ DAPI0 bands not associated with the NOR. All 

species exhibited at least one pair of CMA++/DAPI- bands located in the terminal region of a 

chromosome pair, as previously reported by Chiarini et al. (2018). In S. viarum (Clade II, 

Leptostemonum, Acanthophora), only one CMA++/DAPI- pair was detected, which was 

heteromorphic in size, with one chromosome having distended NOR and their corresponding 

block not distended (Figure 2a-a”). Additional CMA+ bands were mainly located in terminal 

and proximal regions of Solanum chromosomes. For example, the wild potato S. andreanum 

(Grade I, Potato, Petota) presented 24 large CH blocks preferentially distributed in proximal 

chromosomal regions, in addition to six bands located in terminal/subterminal regions. One 

chromosome pair exhibited two CH bands, being one terminal (NOR-related) and one proximal 

band on the same chromosome (Figure 1f-f’’, Figure 3).  
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Solanum laciniatum (Grade I, Archaesolanum), despite having the highest chromosome 

number among the analyzed species, exhibited one of lowest chromosome numbers of CMA+ 

bands (two band pairs, Figure 1 a-a”), corroborating the findings of Melo et al. (2011). In 

contrast, S. peruvianum (Grade I, Potato, Tomato) displayed the highest number of bands (38 

blocks), distributed across all chromosomes, mainly in the terminal regions (Figure 1c-c’’).  

In general, we observed a similar number of CMA+ bands among species within the 

same clade. For example, in the Potato (minor clade Tomato) the mean number of CH blocks 

was 26-28 CMA+ bands (Figures 1 and 3). Similar data were previously reported for eight of 

the 17 Tomato clade species, which also exhibited a high number of CMA+ bands (Brasileiro-

Vidal et al. 2009). Conversely, species belonging to the Leptostemomum clade displayed fewer 

CH blocks, averaging between two and eight CMA+ blocks (present work, Mesquita et al. 2025, 

Melo et al. 2011, Rego et al.2009). An exception was observed in the minor clade 

Erythotrichum, where S. paludosum displayed a discrepant CH pattern, with 42 terminal CMA+ 

bands (Figure 2 b-b’’). Cytogenetically, this species shares a more similar pattern with S. 

pseudocapsicum (Geminata, 38 bands, Figure 2 e-e”) than its closely related species (Melo et 

al. 2011).  

In Solanum, heterochromatin (a repeatome fraction) is highly dynamic, independent, 

and not homogeneous across the genus, reflecting evolutive convergence events, parallel 

chromosome rearrangements, or ancestral retention of heterochromatic blocks (Chiarini et al. 

2018). Despite this heterochromatin heterogeneity, no clear evolutive trends associated with 

clade diversification could be inferred. Broader cytogenetic sampling, including other species 

from additional major and minor clades, will be essential to confirm or refine these patterns. 

The amplification or deletion of different classes of repetitive DNA that constitute 

heterochromatin likely represents one of the main mechanisms underlying speciation and 

genomic differentiation within Solanum. For example, Gaiero et al. (2019) reported that the 
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most abundant repeats in the genomes of 12 wild and cultivated species belonging to the 

Tomato and Petota minor clades are long terminal repeat (LRT) retrotransposons, particularly 

the Ty3/ Gypsy elements, which are preferentially located in the heterochromatin, being more 

abundant in tomatoes. Conversely, the satellite DNA CL14 was found to be exclusive to the 

Tomato species and absent in wild potatoes. Further investigation into the specific repetitive 

DNA families that make up heterochromatin in Solanum species, such as transposable elements 

and satellite DNAs, will be essential for elucidating the structural genomic divergence and 

evolutive dynamics of the genus. Such analyses will clarify how these repetitive sequences 

contribute to the organization and evolution of Solanum. 

A moderate and statistically significant positive correlation was observed (r = 0.69; p ≤ 

0.05) between ploidy level and mean 1C value, indicating that an increase in ploidy level tends 

to be associated with an increase in genome size among Solanum species. This pattern is 

consistent with reports for other plant taxa, such as Psidium guajava L. (1C = 0.47 ± 0.01 pg; 

2n = 2x = 22) and P. cattleyanum Sabine (1C = 1.78 ± 0.08 pg; 2n = 6x = 66) (Tuler et al., 

2019), as well as Allium dentiferum Webb & Berthel. (1C = 47.80 ± 0.60 pg; 2n = 4x = 32) and 

A. dentiferum (1C = 57.30 ± 1.10 pg; 2n = 5x = 40) (Kobrlová et al., 2024). Polyploidization 

has played a crucial role in plant evolution, contributing significantly to adaptability, 

diversification, and speciation (Heslop-Harrison et al., 2023; Feng et al., 2024; Wang et al., 

2025). Polyploid species often exhibit increased genetic, epigenetic and phenotypic variation, 

larger cell size, and novel traits that confer selective advantages under diverse environmental 

stresses (Wang et al., 2025).  

Despite its importance and broad applications, most cytogenetic and genetic studies 

remain restricted to economically important Solanum species and their close relatives, even 

when employing classical approaches, such as CMA/DAPI banding and 1C value estimation. 

Recent advances in next generation cytomolecular techniques, such as Fluorescent in situ 
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Hybridization (FISH) using single-copy oligonucleotide probes, have been applied, but still in 

a limited number of species (Braz et al. 2018). Similarly, genome sequencing and synteny 

comparisons are restricted to a few representatives, mainly within the Potato clade (Benoit et 

al. 2025, Tang et al. 2022; https://www.plabipd.de/timeline_view.ep). This limitation coverage 

constrains our understanding of the cytogenetic and genomic diversity of the genus, hindering 

the identification of evolutionary patterns and the exploration of under investigated genetic 

resources. 

Here, we provide unpublished and reviewed genomic Solanum data, expanding the 

current cytogenetic and genome size knowledge of the genus, as well as a detailed 

characterization of CH distribution across species’ karyotypes. These findings open new 

perspectives for future cytomolecular studies and offer new insights into the cytogenetic 

diversity of wild and cultivated Solanum within a phylogenetic context. Additional 

cytomolecular and genomic investigations are needed to further elucidate karyotype 

organization and evolutionary trends within the genus. 
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Table 1. Chromosome number, morphometric parameters, CMA+ bands, and mean 1C value (pg) in twelve Solanum species, distributed across two main 

groups, four major clades and seven minor clades, following the phylogeny of Hilgenhof et al. 2023. 

Main group Major clade Minor clade Scientific name 

Germplasm 

bank/ Voucher 

Number 

2n 
RCS 

μm (n) 
KF (n) 

CML 

μm (n) 

HKL 

(μm) 

CMA+ 

bands 

1C 

(pg) 

GADE I VANAns Archaesolanum 
S. laciniatum 

(Ruiz & Pav.) 

Grin Global/ PI 

337284 
8x = 92 1.14 - 2.44 23M 1.67 38.46 4 1.80# 

 Potato Tomato 
S. pennellii 

(Correll) 

EMBRAPA/ 

CNPH 1759 
2x = 24 2.44 - 4.73 12M 3.38 40.63 14 1.30% 

   
S. peruvianum 

(L.) 

EMBRAPA/ 

CNPH 1461 
2x = 24 1.66 - 3.71 12M 2.61 31.35 38* 1.21* 

   
S. lycopersicum 

(L.) 
Commercial 2x = 24 1.67 - 3.42 

11M + 

1SM 
2.27 27.34 26 1.00 

   
S. pimpinellifolium 

(L.) 

Grin Global/ 

PI 407545 
2x = 24 1.41 - 2.81 

11M + 

1ST 
2.09 25.10 8 1.15$ 

   
S. corneliomulleri 

(J.F.Macbr.) 

EMBAPA/ 

CNPH 938 
2x = 24 - - - - - 1.14* 

  Petota 
S. andreanum 

(Baker) 

Grin Global/ PI 

567813 
4x = 48 1.77 - 4.04 12M 2.71 32.56 24* 1.29* 

CLADE 

II 
Leptostemonum Acanthophora 

S. viarum 

(Dunal) 

EMBRAPA/ 

CNPH 185 
2x = 24 1.97 - 3.73 

11M + 

1SM 
2.80 33.71 2 1.32# 

  Erythrotrichum 
S. paludosum 

(Moric.) 

EMBRAPA/ 

CNPH 205 
2x = 24 3.82 - 6.81 

11SM + 

1ST 
4.29 49.58 42* - 

  
Eeastern 

Hemisphere 

Spiny 

S. melongena 

(L.) 

Grin Global/ 

PI 665010 
2x = 24 1.99 - 3.89 12M 2.77 33.27 6 1.0# 

  
S. macrocarpon 

(Molina) 

Grin Global/ PI 

441914 
2x = 24 1.56 - 2.78 12M 2.08 25.04 4 1.55# 

 Geminata Geminata 
S. pseudocapsicum 

(L.) 

Grin Global/ 

Grif 16422 
2x = 24 1.79 - 2.81 

11SM + 

1ST 
2.29 27.58 36 1.47# 

Grin Global (Germplasm Resource Information Network); EMBRAPA (Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária); M = metacentric; SM = submetacentric; ST= subtelocentric, 

according to Levan et al. (1964). 

#C-values from the Plant C-DNA values database, available at https://cvalues.science.kew.org/. %According to Arumuganathan and Earle (1991); $According to Barow and Meister 

(2002). 

*First report on CMA bands in Solanum.

https://cvalues.science.kew.org/
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Figure 1. CMA/DAPI banding in metaphase chromosomes of different Solanum species 

belonging to Grade I. The chromosomes are pseudocoloured in grey (DAPI), while blocks 

of constitutive heterochromatin are stained yellow (CMA). (a-a’’) S. laciniatum, (b-b’’) S. 

pennellii, (c-c’’) S. peruvianum, (d-d’’) S. lycopersicum, (e-e’’) S. pimpinellifolium, (f-f’’) 

S. andreanum. Bar = 10 μm. 
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Figure 2. CMA/DAPI banding in metaphase chromosomes of Solanum species belonging to 

Clade II. The chromosomes are pseudocoloured in grey (DAPI), while blocks of constitutive 

heterochromatin are stained in yellow (CMA). (a-a’’) Solanum viarum, (b-b’’) S. paludosum, 

(c-c’’) S. melongena, (d-d’’) S. macrocarpon, and (e-e’’) S. pseudocapsicum. Bar = 10 μm. 
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Figure 3. Idiograms showing the number, size and position of heterochromatic CMA+ bands 

(yellow blocks) and/or mean 1C value (pg) of twelve Solanum species plotted in a 

phylogenetic tree based on Hilgenhof (2023). Chromosomes are traditionally ordered from 

the longest to the shortest. In S. viarum, the heteromorphic chromosome pair is underlined. 

EHS = Eastern Hemisphere Spiny. 
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CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Os gêneros Mimosa e Solanum constituem fontes valiosas de recursos genéticos 

estratégicos à sustentabilidade ambiental. A caracterização citogenética e genética dos grupos 

vegetais ainda pouco explorados, sob a perspectiva citogenética, é fundamental para o 

fornecimento de informações cariotípicas relevantes aos programas de conservação e 

melhoramento genético. 

Essas informações permitem quantificar a variabilidade genética intra e interespecífica 

e reconhecer populações com características citogenômicas únicas, dados importantes para 

subsidiar a elaboração de estratégias de conservação in situ e ex situ. Ademais, a compreensão 

de eventos como poliploidia e polissomatia possibilita avaliar a estabilidade genômica e o 

potencial adaptativo das espécies frente a mudanças ambientais. 

No contexto do melhoramento genético, as informações obtidas constituem uma etapa 

fundamental, pois fornecem subsídios para a previsão do sucesso de cruzamentos. Os dados 

apresentados neste estudo, como a identificação de diferenças estruturais cromossômicas, dos 

níveis de ploidia e das variações no conteúdo de DNA, permitem antecipar possíveis barreiras 

reprodutivas e, consequentemente, otimizar as estratégias de hibridação.  

Adicionalmente, a realização de estudos futuros voltados à caracterização genômica 

das espécies analisadas possibilitará a identificação de alelos favoráveis, ampliando seu 

potencial de aplicação em programas de melhoramento. Aplicação de abordagens 

citogenômicas complementares também serão necessárias para aprofundar a compreensão da 

dinâmica evolutiva de Mimosa e Solanum. Portanto, esta tese contribui significativamente 

para ampliação do conhecimento sobre a organização genômica, estrutura cariotípica e 

diversidade citogenética dos gêneros estudados.  


	a372426b02ea3dc1aa09a15b19e26f0d7c42a3ca2ddc67d3c163d2e9e7c09743.pdf
	4dc5a7a6a2cf223e04811e4cf07f2f95d28353eda0f0da4d8060e69cd523d448.pdf

	2
	Scanned Document
	a372426b02ea3dc1aa09a15b19e26f0d7c42a3ca2ddc67d3c163d2e9e7c09743.pdf

