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RESUMO 

 

VIEIRA, Aleson, Msc., Universidade do Estado de Mato Grosso, Dezembro de 2013, 
CITOGENÉTICA E QUANTIFICAÇÃO DE DNA DE CINCO ESPÉCIES E UM 
HÍBRIDO DO GÊNERO Catasetum (ORCHIDACEAE). Orientadora: Isane Vera 
Karsburg. Conselheiros: Nair Dahmer e Wellington Ronildo Clarindo. 
 

O Brasil possui uma flora orquidológica privilegiada, com ocorrência de 2500 a 3000 

espécies entre 195 gêneros. Dentre estes destaca-se o gênero Catasetum, o qual 

possui aproximadamente 300 espécies. Com o presente trabalho objetivou-se a 

caracterização citológica a partir da análise da morfometria cromossômica e 

quantificação do DNA por citometria de fluxo das espécies Catasetum boyi Mansf 

(1930), Catasetum blackii Pabst (1964), Catasetum fimbriatum Lindl (1850), 

Catasetum juruenense Hoehne (1915), Catasetum schimidtianum Miranda & 

Lacerda (1992), e do híbrido Catasetum x altaflorestense Benelli & Grade (2010), a 

fim de contribuir para o conhecimento da variabilidade cariológica dessas plantas e 

gerar resultados que possam fornecer subsídio para caracterizar o gênero. As 

sementes de cápsulas maduras de Catasetum foram esterilizadas e semeadas em 

frascos contendo meio MS (Murashige & Skoog, 1962), acrescido de 1,0 g L-1 de 

carvão ativado, 30,0 g L-1 de sacarose e 7,0 g L-1 de ágar. Para o bloqueio celular foi 

usado o herbicida trifluralim 3 µM, e as radículas ficaram em contato com o anti-

tubilinico durante 18 horas a 4ºC. A metodologia para o preparo das lâminas foi 

seguida de acordo com Carvalho & Saraiva, (1993), pela técnica de dissociação 

celular, e as lâminas foram coradas com 5% de solução de Giemsa. As análises 

citométricas foram realizadas no Laboratório de Citogenética e Citometria Vegetal, 

localizado no Departamento de Biologia Geral (DBG) da Universidade Federal de 

Viçosa (UFV). A partir das avaliações citológicas, da análise estatística e da 

quantificação de DNA por citometria de fluxo realizada com as cinco espécies do 

gênero Catasetum e o híbrido natural, podemos concluir que o híbrido Catasetum x 

altaflorestense Benelli & Grade (2010) é um tetraploide 2n=4x=80 com 20 grupos 

cromossômicos, os quais foram classificados como sendo 7m+13sm e a mesma 

possui o valor de 6.04 picogramas de DNA; esta encontra-se no mesmo grupo de 

similaridade que a espécie Catasetum blackii Pabst (1964), que é um triploide 

2n=3x=66, e seus cromossomos foram agrupados em 22 grupos e classificados 

como 11m+11sm, a espécie possui o valor de 6.06 picogramas de DNA; o 
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Catasetum boyi Mansf (1930) que é um triploide 2n=3x=54 organizados em 18 

grupos cromossômicos com 9m+9sm e 6.03 picogramas de DNA encontra-se no 

mesmo grupo de similaridade do Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda 

(1992) o qual também é um triplóde com 2n=3x=54 cromossomos organizados em 

18 grupos os quais são classificados como sendo 15m+3sm, esta espécie possui 

6.05 picrogramas de DNA. A espécie Catasetum juruenense Hoehne (1915) é 

classificada como um triploide com 2n=3x=66 cromossomos, agrupados em 22 

grupos com 15m+7sm, seu valor de DNA em picogramas é de 6.06; os valores 

encontrados pela análise estatística a colocou em um grupo distinto muito próximo 

às espécies C. boyii e C. schimiditianum devido ao seu índice de similaridade 

interespecífica com estas espécies; e a Catasetum fimbriatum Lindl (1850) encontra-

se isolada dos demais grupos das espécies avaliadas, uma vez que esta é a única 

que apresentou valores mais discrepantes por ser um hexaplóide 2n=6x=108 

cromossomos os quais foram agrupados em 18 grupos com 6m+12sm e possui 

11.34 picogramas de DNA, valor este quase que o dobro das demais espécies 

avaliadas. 

 

Palavras-chave: Amazônia, Cromossomos, Orchidaceae 
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ABSTRACT 

 

VIEIRA, Aleson, MSc., Mato Grosso State University, December 2013, 
CYTOGENETIC AND DNA QUANTIFICATION OF FIVE SPECIES AND A HYBRID 
FROM THE GENUS Catasetum (ORCHIDACEAE). Advisor: Isane Vera Karsburg. 
Counselors: Nair Dahmer and Wellington Ronildo Clarindo. 
 

Brazil has a privileged orchid flora, with 2500 to 3000 species from 195 genus, 

among those stands out the genus Catasetum, which has about 300 species. The 

present work aimed the cytological characterization, based on chromosomal 

morphometric analysis and DNA quantification by flow cytometry of the species 

Catasetum boyi Mansf (1930), Catasetum blackii Pabst (1964), Catasetum 

fimbriatum Lindl (1850), Catasetum juruenense Hoehne (1915), Catasetum 

schimidtianum Miranda & Lacerda (1992), and the hybrid Catasetum x 

altaflorestense Benelli & Grill (2010), in order to contribute to the knowledge of the 

cytological variability of these plants and found results which can provide subsidy to 

characterize the genus. The seeds from ripe capsules of Catasetum were sterilized 

and seeded in pots with the medium MS (Murashige and Skoog, 1962) plus 1.0 g L- 1 

of activated charcoal, 30.0 g L- 1 of sucrose and 7.0 g L- 1 of agar. For the cell block it 

was used the herbicide trifluralim at 3 mM, and the rootlets were kept in contact with 

an anti-tubilinic for 18 hours at 4°C. The methodology for the slides preparation was 

according to Carvalho & Scott (1993), through the cell dissociation technique, and 

stained slides with 5% of Giemsa solution. The cytometric analyzes were performed 

at the Plant Cytogenetics and Vegetal Cytometry Laboratory, located in the General 

Biology Department (DBG) of the Viçosa Federal University (UFV). The results of the 

cytological evaluations, statistical analysis and DNA quantification by flow cytometry 

performed with the five species of the genus Catasetum and the natural hybrid 

showed that the hybrid Catasetum x altaflorestense Benelli & Grill (2010 ) is a 

tetraploid 2n=4x=80 with 20 chromosomal groups which have been classified as 

7m+13sm and has a value of 6:04 picograms of DNA, so that it is in the same 

similarity group as the species Catasetum blackii Pabst (1964) which is also a triploid 

2n=3x=66, with chromosomes grouped into 22 groups and classified as 11m+11sm, 

with a value of 6:06 picograms of DNA. Catasetum boyi Mansf (1930) is a triploid 

2n=54=3x18 arranged in 18 chromosomal groups with 9M+9sm and 6:03 picograms 

of DNA, so that it is in the same similarity group as the Catasetum schimidtianum 
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Miranda & Lacerda (1992) which is also a triplóde with 2n=3x=54 chromosomes 

arranged in 18 groups classified as 15m+3sm, with 6:05 picrogramas of DNA. The 

species Catasetum juruenense Hoehne (1915) is classified as a triploid with 

2n=3x=66 chromosomes, grouped into 22 groups with 15m+7sm and value in 

picograms of DNA of 6.06. The results found by statistical analysis showed this 

species in a very distinct group near the C. boyii and C. schimiditianum due to its 

index of interspecific similarity with these species. The Catasetum fimbriatum Lindl 

(1850) was found isolated from other groups of species assessed, since this is the 

only one who had high discrepant values, this is a hexaploid 2n=6x=108 

chromosomes, grouped in 18 groups with 6m+12sm with 11:34 picograms of DNA, a 

value that is almost double compared to the other species evaluated . 

 

Keywords: Amazon, Chromosome, Orchidaceae 

 

 



1 

1. INTRODUÇÃO 

 

O Brasil possui uma flora orquidológica privilegiada, com ocorrência de 2500 

a 3000 espécies entre 195 gêneros, distribuídas por todos os biomas; é o terceiro 

país mais rico em espécies, depois da Colômbia e do Equador. No entanto, este 

número é constantemente alterado com novas descobertas em locais pouco ou não 

estudados, o que leva a uma grande escassez de pesquisas sobre os gêneros de 

Orchidaceae (Dressler, 1993; Barros, 1996; Nogueira, 2004). 

Dentre os gêneros encontrados no Brasil, o gênero Catasetum é o que mais 

desperta interesses em botânicos e zoólogos, em razão de sua incrível adaptação à 

entomofilia e ao trimorfismo em suas flores (ABRACC, 1998ª; Raposo, 1992). 

O gênero Catasteum foi descrito pela primeira vez em 1822 por C.S. Kunth, 

baseado em informações de L.C. Richard, publicado em Synopsis Plantarum 1: 330-

331, sendo o Catasetum macrocarpum Rich. ex Kunth a espécie tipo. Este gênero 

possui mais de 166 espécies, distribuídas pelas Américas Central e do Sul; no Brasil 

podem ser encontradas 94 espécies e 6 híbridos naturais (ABRACC, 1998ª; 

Karsburg, 2011). 

Com maior quantidade de plantas terrestres ou epífitas, o habitat deste 

gênero se estende desde o México até a Argentina, com um centro de radiação no 

Brasil. Essas plantas vegetam em segmentos de troncos de árvores velhas, onde 

existe acúmulo de material orgânico em decomposição, expostos geralmente a 

grande radiação solar (Mendonça & Lins, 2000). 

As informações referentes à caracterização genética das espécies são de 

grande importância para o estudo da evolução, pois o processo evolutivo dos seres 

vivos tem sido auxiliado por dados citogenéticos (Guerra, 1988).  

A evolução dos organismos tem como base a ocorrência de variabilidade 

genética e a ação de seleção natural, portanto, a evolução pode ser definida como 

sendo qualquer alteração na frequência dos alelos, genótipos, ou conteúdo genético 

ao longo das gerações (Freitas & Bered, 2003). 

A citogenética é uma ciência voltada para estudos de observação dos 

cromossomos por meio de técnica de coloração, de modo a contá-los ou proceder 

com quaisquer outras análises morfológicas, melhorar o entendimento do processo 

de divisão celular e de modificação que acontecem na estrutura cromossômica 
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(Sodré, 1999). Essas técnicas contribuem na organização, função, replicação, 

variação ou evolução dos cromossomos (Peñasola, 2005).  

Os dados citogenéticos são facultativos em ser utilizados na sistemática 

vegetal, sendo um dos mais importantes instrumentos para a compreensão das 

relações de parentesco e dos mecanismos de evolução, tanto dentro de pequenos 

táxons quanto em níveis superiores. Apesar do uso cada vez maior de técnicas 

refinadas de citogenética, o principal instrumento ou parâmetro continua sendo a 

variabilidade cromossômica numérica (Guerra, 1986; Stebins, 1996).  

Para o estabelecimento de relações entre espécies, a análise do cariótipo 

fornece informações essenciais a respeito da organização dos cromossomos 

(Peñasola, 2005). As variações cromossômicas numéricas de um táxon permite 

reconhecer o número básico do grupo, o qual constitui o principal instrumento para a 

análise citotaxonômica (Félix & Guerra 2000). 

A quantificação do conteúdo de DNA tem sido reconhecida como um 

relevante parâmetro para caracterização genômica, com aplicação aos estudos 

evolutivos, além de fornecer informações úteis para o planejamento de projetos de 

sequenciamento e em trabalhos envolvendo marcadores moleculares (Bennett & 

Leitch 2005).  

Com o presente trabalho objetivou-se a caracterização citológica, a partir da 

análise da morfometria cromossômica e quantificação do DNA por citometria de fluxo 

das espécies Catasetum boyi Mansf (1930), Catasetum blackii Pabst (1964), 

Catasetum fimbriatum Lindl (1850), Catasetum juruenense Hoehne (1915), 

Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda (1992), e do híbrido Catasetum x 

altaflorestense Benelli & Grade (2010), a fim de contribuir para o conhecimento da 

variabilidade cariológica dessas plantas e gerar resultados os quais possam fornecer 

subsídio para caracterizar o gênero. 

 

2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 FAMÍLIA Orchidaceae 

 

A família Orchidaceae é considerada por alguns autores como a maior 

família das fanerógamas (Bechtel et al., 1992). Dentro do grupo de plantas com 
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flores, compreende cerca de 35.000 espécies distribuídas em seis tribos, 80 

subtribos, e cerca de 750 gêneros (Heywood & Iriondo, 2003); possui ainda um 

grupo com mais de 100.000 híbridos desenvolvidos nos últimos 150 anos, tanto por 

cruzamentos naturais quanto artificiais (Faria et al., 2001; Moreira & Isaias, 2008). 

De acordo com o sistema de classificação de plantas mais recente (APG III), 

que é baseado em dados morfológicos e moleculares; a família Orchiadaceae 

encontra-se posicionada na ordem Asparagales, a qual ainda recebe tratamentos 

para maiores esclarecimentos sobre os verdadeiros posicionamentos dos gêneros 

que a compõem. Suas espécies podem ser encontradas em quase todos os lugares 

do planeta, com grande diversidade nos trópicos, não ocorrendo apenas nas regiões 

polares e desérticas (Dressler, 1993; Judd et al., 2009). 

Em orquídeas, os estudos taxonômicos iniciaram com análise de estruturas 

florais, contudo estes se mostraram pouco informativos, devido às frequentes formas 

intermediárias observadas entre os grupos e a abundância de caracteres basais e 

derivados encontrados simultaneamente em uma mesma espécie. Este gradiente de 

classificação dos caracteres morfológicos dentro de uma mesma população pode 

fazer com que, dependendo do tratamento taxonômico empregado, seja reconhecida 

a ocorrência de uma, duas ou mais espécies. O resultado disso é a existência de 

diferentes sistemas de classificação, os quais podem ser falhos, dado o alto nível de 

convergência dos caracteres morfológicos em Orchidaceae. Portanto, o estudo de 

características que não sejam influenciadas por variações ambientais, tais como 

marcadores moleculares e citogenéticos são valiosos para melhor classificação 

taxonômica e filogenética (Dressler, 1993). 

A família Orchidaceae possui uma grande variabilidade em relação ao 

número de cromossomos de suas espécies (Blumenschein, 1957), os quais se 

estendem entre os limites de 2n=12 em Psymorchis pusilla (L.) até 2n=240 em 

Epidendrum cinnabarinum Salzm. ex Lindl.. Em Epidendroideae o número básico da 

família não está claro, tendo-se sugerido x=5 (Dodson, 1957), e x=10, devido à alta 

frequência da ocorrência de n=10 e n=20 (Conceição et al., 2006) e x=7, devido à 

frequente ocorrência de n=21 (Félix & Guerra, 2000). Considerando-se x=7, a série 

poliplóide principal seria n=7, 14, 21, com variação +/- 1 em cada nível de ploidia e, 

considerando a disploidia, frequente na maioria das tribos de Epidendroideae, 

levaria aos números básicos secundários de x=21, 20 e 19 (Félix & Guerra, 2010). 
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Na família Orchidaceae muitas espécies ou gêneros são restritos a 

determinadas regiões do mundo, dependendo das condições climáticas e 

vegetacionais de cada local, sendo comum na família a alta representatividade de 

espécies endêmicas. No Brasil, segundo Barros et al. (2012), ocorrem 

aproximadamente 2.433 espécies e 236 gêneros, distribuídos por todas as regiões 

do país, principalmente pela plasticidade adaptativa, sendo capazes de habitar 

lugares em condições extremas, o que pode ocasionar variação nas formas de vida, 

podendo ser terrestre, rupícolas, saxícolas, aquáticas, mico-heterotróficas e 

predominantemente epífitas (aproximadamente 70% das espécies) (Koch & Silva, 

2012). 

De acordo com Dressler (1981, 1993), em média duas em cada três 

espécies de Orchidaceae são epífitas. Pela dependência da umidade e do substrato 

arbóreo, a diversidade de epífitas pode ser usada como indicador ecológico de 

qualidade e conservação de florestas úmidas. Por exigir adaptações específicas, o 

epifitismo pode proporcionar maior acesso à luz e diminuição da competição 

(Kersten 2006).  

As espécies epífitas correspondem à parte significativa da diversidade 

vegetal e contribuem positivamente para tornar as florestas tropicais úmidas um dos 

mais complexos ecossistemas da biosfera (Kersten 2006). Segundo Nadkarni 

(1986), a capacidade destas florestas em abrigarem grande número de animais 

pode ser atribuída ao substrato e sustento providos pelas epífitas, e por sua 

respectiva capacidade de retenção de nutrientes da chuva, neblina e partículas em 

suspensão. 

Estruturalmente podem possuir raízes com micorrizas, tuberosas ou não, em 

geral com velame, que caracteriza-se por ser uma camada esbranquiçada de células 

mortas, cuja função é de proteção contra choques mecânicos, ataque de insetos 

e/ou armazenamento de nutrientes. E, em algumas espécies áfilas, fazem o papel 

das folhas, realizando a fotossíntese, podendo também apresentar caule simpodial 

ou monopodial, muitas vezes rizomatoso, mais raramente cormos, internós 

frequentemente formando pseudobulbos (Koch & Silva, 2012).  

Suas folhas são alternas, raramente opostas, dísticas ou espiraladas, 

simples, inteiras, com nervação usualmente paralelinérvia. Inflorescências 

racemosas ou paniculadas, algumas vezes reduzidas a uma única flor, terminais ou 

laterais. As flores são caracterizadas por apresentar 3 sépalas, livres ou conatas; 3 
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pétalas, livres, a mediana diferenciada em labelo, as laterais semelhantes às 

sépalas; estames 1 ou 2 (raramente 3), adnatos ao estilete e ao estigma formando a 

coluna; pólen em geral agrupado em polínias; gineceu sincárpico, tricarpelar; 

estigma com um dos lobos não receptivo na face dorsal formando o rostelo, este 

podendo ou não formar estipe e/ou viscídio; ovário ínfero, unilocular com 

placentação parietal, ocasionalmente trilocular com placentação lateral; óvulos 

numerosos (Koch & Silva, 2012). 

Néctar em geral ausente, quando presente produzido em cálcar ou em 

nectários septais. Fruto cápsula, abrindo por (1-) 3 ou 6 fendas longitudinais; 

sementes minúsculas, com tegumento membranáceo, embrião muito reduzido e 

endosperma ausente (Dahlgren et al., 1985; Dressler, 1993). 

As plantas da família Orchidacea apresentam sexualmente características 

particulares, tais como, a fusão das estruturas reprodutivas (androceu e gineceu) 

resultando num ginostêmio, a diferenciação de uma das pétalas do labelo e grãos de 

pólen em mássulas ou polínias (Koch & Silva, 2012); a autopolinização espontânea 

tem sido identificada em várias espécies de orquídeas (Van Der Pijl & Dodson 1966, 

Catling 1990, Catling & Catling 1991). A autopolinização é considerada como um 

processo complexo que pode acontecer de diversas maneiras (Lloyd & Schoen 

1992). Uma delas é a cleistogamia, um tipo de autogamia que tem sido identificado 

em mais de 56 famílias, incluindo Orchidaceae (Lord, 1981, Van Der Pijl & Dodson 

1966). 

 

2.2 GÊNERO Catasetum 

 

 O gênero Catasetum foi descrito em 1822 por L.C. Richard ex Kunth. Seu 

nome deriva do grego “Kata”, que significa fímbria e “Seta”, que pode ser traduzido 

como encrespado, devido à forma de suas flores, podendo ainda ser entendido por 

“cerdas para baixo”. Este gênero possui aproximadamente 300 espécies e há várias 

décadas desperta interesses em botânicos e zoólogos devido a seu trimorfismo 

sexual (Endsfeldz, 1998). 

O Catasetum apresenta flores femininas, masculinas e ou hermafroditas. As 

flores masculinas apresentam um mecanismo de disparo que ejeta as polínias 

juntamente com o retináculo sobre os polinizadores (Dressler, 1993, Singer, 2004). 
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Também são mais coloridas e efêmeras que as flores femininas, que em geral são 

esverdeadas, mais duradouras e coriáceas (Dressler, 1993).  

A diferença entre flores diclinas masculinas e diclinas femininas é 

acentuada, sendo que estas já foram descritas em gêneros distintos; as diclinas 

masculinas foram descritas como sendo pertencentes ao gênero Myanthus, e as 

diclinas femininas, como representantes do gênero Monochantus (Decker, 1946). 

 O Catasteum altaflorestense é um híbrido natural endêmico do município de 

Alta Floresta – MT; foi descrito por Benelli & Grade (2010); seus parentais são as 

espécies C. osculatum K.G. Lacerda & V. P. Castro e C. schmidtianum F. E. Miranda 

& K. G. Lacerda (Petini & Grade, 2010). 

O híbrido C. x altaflorestense e a espécie C. schmidtianum ocorrem na 

mesma área, frequentemente são encontradas vegetando associadas no mesmo 

forófito: Maximiliana maripa. A co-habitação de ambas ocorre por toda a área 

observada, sendo o segundo parental relacionado, C. osculatum, encontrado num 

raio de 10 km, o que torna possível a hibridação natural, considerando que as 

Euglossini, abelhas observadas visitando os exemplares, alcançam até 20 km de 

vôo (Roubik, 2001).  

Há ainda que considerar que as espécies aqui referidas como parentais (C. 

osculatum e C. schmidtianum) têm fenologia muito similar e a floração ocorre no 

mesmo período para ambas, além disso, as duas Catasetinae são dominantes 

absolutas, não havendo ocorrência de outras espécies no local (Petini & Grade, 

2010) 

O Catasetum x altaflorestense é uma epífita com pseudobulbos robustos, 

fusiforme cilíndricos, com 10,0 - 25,0 cm de comprimento e de 3,0 - 5,0 cm diâmetro, 

possui folhas obovadas de 20,0 - 30,0 cm de comprimento por 10,0 - 15,0 cm de 

largura, são verde-escuras, com nervuras proeminentes na face abaxial, base 

atenuada, formando pseudopecíolo, ápice levemente acuminado; sua inflorescência 

é racemosa, com 15,0 - 40,0 cm de comprimento x 0,5 - 0,7 cm de largura, multiflora, 

com flores dispostas nos dois terços apicais (Petini & Grade, 2010). 

Suas brácteas florais são triangulares, 1,2 x 0,6 cm, base dos segmentos 

esverdeados; sépala dorsal oblonga, ca. 4,0 x 1,0 cm, carnosa, ereta, levemente 

côncava, base atenuada, ápice acuminado, freqüentemente esverdeadas ou 

marrom-avermelhadas, ocasionalmente pintalgadas; sépalas laterais oblongas, ca. 

4,0 x 1,1 cm, carnosas, patulares e levemente reflexas, margem convoluta próxima 



7 

ao ápice, ápice acuminado; pétalas oblongoovaladas, ca. 4,2 x 1,6 cm, patentes, 

levemente membranáceas nos bordos, base atenuada, ápice abruptamente 

acuminado; labelo cuculado, ca. 1,0 cm profundidade x 1,2 cm larg., ínfero, 

espessamente carnoso, rijo, saquiforme, parte dorsal da protuberância arredondada, 

na face anterior depresso, óstio de âmbito elíptico, lobo mediano apiculado, ca. 1,0 - 

2,0 cm compr. x 1,0 - 3,0 cm de largura (Petini & Grade, 2010). 

Possui lobos laterais amplos e patentes, ocasionalmente convolutos, verde-

amarelados até marrom-escuro, pintalgado de marrom-avermelhado ou marrom-

café, todo o labelo apresenta muitas protuberâncias minúsculas, as quais são 

pintalgadas, margem fimbriada; polinário ca. 0,5 x 0,1 cm, 2 polínias, setas curvas, 

ca. 1,0 - 1,2 x 0,1 cm, carnosas, cruzam-se próximo à base da coluna, a antena 

esquerda sempre posicionada sobre a direita e prolongando-se sobre o centro do 

óstio; flores femininas não observadas; fruto não observado (Petini & Grade, 2010). 

A Catasetum blackii caracteriza-se por ser uma epífita, com pseudobulbo 

com tamanho entre 10,5 × 1,5 cm, com entrenós. Suas folhas são lanceoladas e 

podem medir em média 27,6–36,5 × 2,3–6,2 cm; quando em período de floração a 

espécie pode apresentar um grande número de flores, as quais possuem pedúnculo 

de 0,5–0,6 a 48,4–61,2 cm; sua flor é estaminada ressupinada com brácteas florais 

que variam de 0,8 × 0,3 até 9–18 cm; sépala dorsal 3–3,4 × 0,8–1,1 cm; sépalas 

laterais 2,8–3,4 × 0,7–0,9 cm; pétalas 2,6–3,6 × 0,6 cm, sem máculas; labelo 1,8–2,1 

× 1–1,7 cm, livre, membranoso, trilobado, semiexplanado, sem nervuras, lobos 

laterais ca. 0,7 × 1 cm, semiarredondados, revolutos, margem fimbriada; lobo 

mediano 1,1–1,4 × 0,6–1,3 cm, plano, liguliforme, calosidade linear na face livre; 

polinário ca. 0,8 × 0,3 cm; antenas com 0,7–0,8 cm de comprimento; flor pistilada 

não vista (Bastos & Berg, 2012). 

A espécie C. blackii foi considerada por Holst (1999) uma espécie rara da 

região do entorno do Rio São Francisco, citada apenas para o sudoeste da Bahia e 

nordeste de Minas Gerais, mas ocorre também na Chapada Diamantina, conforme 

Toscano de Brito (1995), sua floração ocorre entre os meses de novembro e março 

(Barros et al. 2010). 

A Catasetum boyi Mansf (1930) está depositada no herbário Royal Botanic 

Garden; caracteriza-se por ser uma epífita com flores em torno de 4,5 cm; esta 

espécie é naturalmente encontrada no estado do Amazonas – Brasil (Neto & 

Baptista, 2007). 
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A espécie Catasetum fimbriatum Lindley, é epífita apresenta partes 

vegetativas compatíveis com as de qualquer outra espécie de Catasetum. Apresenta 

inflorescência pendente com muitas flores. As flores são esverdeadas com máculas 

marrons e o labelo apresenta margem fimbriada. Em Mato Grosso é comum em 

áreas abertas, sendo coletada em cerrado, na região sudoeste (Koch & Silva, 2012). 

Sua distribuição ocorre pela Argentina, Bolívia e Brasil. No Brasil pode ser 

encontrada no Distrito Federal, Goiás, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas 

Gerais, Pará, Paraná, Santa Catarina, São Paulo e Rio Grande do Sul (Koch & Silva, 

2012). 

As folhas da C. fimbriatum são finas, elípticas, geralmente de cor verde 

clara, sempre apresentando-se em número de 2 a 7 por pseudobulbo e com uma 

variação de 15 a 35 cm de comprimento (Scaglia, 1998). 

Segundo Hoehne (1938), as inflorescências apresentam-se de modo 

raciforme e de acordo com a diferenciação sexual, podem ser variáveis em 

comprimento, eretas ou arqueadas, apresentando de 2 a 28 flores, sendo que a 

haste floral nasce bem próxima à base do pseudobulbo, constituindo assim uma 

planta pleuranta. As flores de C. fimbriatum, organograficamente podem ser 

classificadas como: incompletas, diclamídeas (heteroclamídeas) e zigomorfas. 

Também possuem pétalas e sépalas (em número de 3) verde-amareladas que 

apresentam, por sua vez, máculas transversais avermelhadas (Endsfeldz, 1999). 

O labelo de cor verde-amarelado apresenta-se lacerado, em forma de leque, 

apresentando uma cavidade bastante larga, onde encontra-se uma saliência 

triangular distal em relação à sua base. Tal estrutura possui também muitas fímbrias, 

as quais dão nome à espécie, geralmente de cor amarela (Bicalho & Barros, 1988).   

Decker (1946) citou a presença de dois cirros na coluna que estão 

diretamente relacionados com a espetacular adaptação para a obtenção da 

fecundação cruzada, através 12 da ejeção da polínária sobre o dorso do agente 

polinizador (Euglossa sp), quando este os toca.  

 As flores diclinas femininas, extremamente perfumadas, possuem uma 

estrutura grosseira, de textura muito carnosa, onde o labelo ocupa a posição da 

sépala dorsal em relação às flores diclinas masculinas. Estas flores surgem em 

inflorescências eretas, em pequeno número, geralmente 2 a 6, sendo que estas 

apresentam cor verde matizado de amarelo. As flores diclinas masculinas surgem 
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em uma inflorescência arqueada podendo apresentar mais de 20 flores (Hoehne, 

1938)  

As flores monoclinas desta espécie apenas foram descritas ocupando um 

espaço intermediário entre as flores diclinas masculinas e diclinas femininas de uma 

mesma inflorescência, ou seja, a zona mediana, precedida pela zonal basal, onde se 

encontram as flores diclinas femininas, e anterior à zona apical, caracterizada pela 

presença das flores diclinas masculinas (Decker, 1946). As flores monoclinas são 

formadas pela “mistura” das peças florais das flores diclinas masculinas e femininas, 

mas não se apresentam totalmente férteis, isto é, se o estigma apresentar-se fértil, 

as massas polínicas não o serão (ou não se encontrarão presentes). Por sua vez, se 

as massas polínicas forem viáveis, o estigma não o será (Hoehne, 1938). 

A Catasetum juruenense também caracteriza-se por ser uma espécie 

epifítica, reconhecida principalmente pelas sépalas e pétalas marrons e labelo verde, 

carnoso e de margem denticulada. Pode ser encontrada em margens de rios. 

Segundo Miranda (1996), Catasetum juruenense tem ocorrência restrita a florestas 

de terra firme e margens dos afluentes do rio Tapajós. Em Mato Grosso foi coletada 

em floresta de terra firme, no extremo norte, nas proximidades do rio Teles Pires. 

Endêmica do Brasil e do Estado de Mato Grosso sua floração sob cultivo ocorre 

entre os meses de agosto e setembro (Koch & Silva, 2012). 

Catasetum schmidtianum foi descrita por Miranda & Lacerda, é uma espécie 

epífita, com pseudobulbos alongados, suas folhas são acuminadas e possuem 

nervuras espessas, sua flor apresenta pétalas e sépalas lanceoladas, de cor 

marrom, no lado exterior e amarelado, pintalgadas de púrpura, no lado interior; 

nativa do Rio Sepotuba, em Mato Grosso sua floração ocorre no verão (Silva & 

Silva, 1998). 

 

2.3 CITOGENÉTICA 

 

 A citogenética é a área da ciência engloba todo e qualquer estudo 

relacionado com o cromossomo, isolado ou em conjunto, condensado ou distendido, 

tanto no que diz respeito à sua morfologia, organização, função e replicação, quanto 

à sua variação e evolução (Guerra, 1988). É uma das fontes geradoras de 

questionamentos que impulsionaram a genética molecular, a biotecnologia e a 
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engenharia genética, permanecendo junto às mesmas como um dos recursos de 

avaliação em várias pesquisas dessa natureza (Sacchet, 1999).  

A citogenética clássica desenvolveu-se, principalmente, a partir do início do 

século passado e seu crescente progresso acompanhou o aprimoramento de 

técnicas e equipamentos de microscopia. A análise cromossômica é um dos campos 

estimulantes da citologia e da genética, tendo relação entre estudos taxonômicos e 

evolutivos, bem como no melhoramento genético e na caracterização de 

germoplasma (Brammer et al., 2007).  

Apesar da revolução provocada pela Genética Molecular, a análise 

cromossômica continua sendo a única maneira de observar o genoma de um 

eucarioto na forma de blocos individualizados de material genético, fáceis de serem 

mensurados, diferenciados em subunidades e manipulados de diferentes formas, 

pois de nenhuma outra forma o material genético é tão claramente observado 

(Guerra & Souza, 2002). 

A análise cariotípica pode identificar alterações ou aberrações 

cromossômicas numéricas e\ou estruturais, além de possibilitar a descrição do 

comportamento meiótico, provendo informações, como taxa de fertilidade, 

problemas em relação ao pareamento ou reconhecimento dos cromossomos 

homólogos nos parentais e na progênie híbrida, além dos casos de não disjunção, 

ou seja, não segregação das cromátides nas anáfases, o que pode levar a formação 

de gametas aneuploides. Por outro lado, a caracterização citogenética detalhada, 

como o mapeamento físico cromossômico, possibilita a descrição clara da homologia 

cariotípica de uma determinada cultivar ou variedade (Singh, 1993). 

A análise citogenética clássica, em geral, é realizada em cromossomos 

metafásicos mitóticos, corados com corante convencional como o Giemsa ou o 

Carmim Acético, por exemplo. Em uma análise de células mitóticas, aspectos como 

o número e comprimento dos cromossomos, razão entre braços cromossômicos, 

padrão de condensação e de coloração, além de características físicas adicionais, 

como presença e posição de constrição secundária, permitem a comparação de 

espécies e a identificação de variações cromossômicas inter e intraespecíficas 

(Guerra et. al, 2002).  

A obtenção de bons resultados depende do perfeito domínio de diferentes 

técnicas de coloração. A utilização de corantes acidófilos na citogenética clássica 

possibilitou a visualização nítida dos cromossomos, revelando informações sobre 
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diversos parâmetros citogenéticos. Nas últimas décadas, o uso de técnicas 

citogenéticas tem fornecido informações importantes por meio da localização física 

de certos marcadores nos cromossomos (Penasola, 2005). 

 A caracterização citogenética evidencia marcadores citológicos que 

permitem identificar alterações numéricas e estruturais. Em geral, estas alterações 

cromossômicas podem implicar em diferenças fenotípicas, sendo importantes no 

entendimento dos processos evolutivos. Assim, estudos citológicos comparativos 

entre taxa têm contribuído para entender processos filogenéticos, com ênfase na 

citotaxonomia (Guerra, 1986).  

A análise cariotípica relacionada à avaliação do número, tamanho dos 

cromossomos, relação entre braços, número e posição das constrições secundárias, 

podem trazer informações importantes na análise comparativa entre táxons 

aparentados ou mesmo entre indivíduos da mesma espécie (Guerra et al., 2002). 

Muitos pesquisadores constataram a dificuldade de que, grande número de 

determinações cromossômicas, citadas nas literaturas, são possivelmente 

incorretas. Isso devido à grande maioria das contagens cromossômicas serem feitas 

em um único indivíduo da espécie, assim, recontagens podem fornecer maior 

segurança quanto ao número básico real quanto à ocorrência de raças 

cromossômicas na espécie (Guerra, 1986). 

O gênero Catasetum é pouco estudado, com relatos de número 

cromossômico para cerca de 15% das espécies. Apesar de o número básico citado 

para esse gênero ser x=27 (Jones & Darker 1968), Blumenschein (1960) contou 

2n=56 para três espécies pertencentes à seção Eucatasetum Roufe (Hoehne, 1949) 

e para uma espécie da seção Myanthus Lindl. Cerca de 40% das espécies de 

Catasetum, com número cromossômico conhecido, são poliplóides, apresentando 

2n=108 e/ou 162 (Blumenschein, 1960; Jones & Daker 1968; Félix & Guerra 2000). 

No gênero Catasetum, as espécies rupícolas e terrestres apresentam níveis 

de ploidia superiores às das epífitas, sugerindo que a poliploidia pode estar 

envolvida na capacidade de ocupar esse tipo de habitat (Félix & Guerra 2000). A 

poliploidia é o tipo de variação cromossômica dominante na evolução vegetal 

(Stebbins, 1977; Guerra, 1988; Soltis & Soltis 1999). Pode ser vista como um 

mecanismo que pode aumentar a variabilidade genética dos indivíduos e é 

considerada um facilitador de especiação rápida (Soltis & Rieseberg, 1986; Soltis et 

al. 2007). Segundo Jones & Daker (1968), a poliploidia certamente fez sua parte na 
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evolução das espécies de Catasetum e pode ser uma das causas da variação 

intraespecífica do mesmo.  

   

2.4 CITOMETRIA DE FLUXO 

 

De acordo com Dolezel (1997), a citometria de fluxo pode ser útil para 

controlar a estabilidade do nível de ploidia, identificar haplóides e duplo haplóides 

em culturas de anteras e ovários, verificar novos níveis de ploidia em resultados de 

cruzamentos, detecção de aneuploides, no estudo da apomixia, identificação do 

sexo em plantas dioicas, identificação de híbridos, identificação de polissomatia, 

acompanhamento do desenvolvimento da semente, identificação do produto de 

fusão de protoplastos. A análise do nível de ploidia é atualmente a aplicação mais 

comum da citometria de fluxo no melhoramento genético e produção de sementes. 

A citometria de fluxo pode ser caracterizada como uma microfotometria 

fluorescente dinâmica (Greilhuber, 2007), que envolve a análise das propriedades 

ópticas (dispersão da luz e fluorescência) de partículas (células, protoplastos, 

núcleos e cromossomos) em suspensão. A medida em fluxo da fluorescência 

emitida permite análises de alta velocidade e garante que essas partículas sejam 

selecionadas aleatoriamente em toda a população, sem qualquer subjetividade 

associada (Doležel, 1997).  

A citometria de fluxo avalia a intensidade relativa de fluorescência dos 

núcleos isolados a partir de células obtidas de tecidos vegetais ou animais, 

resultando em um histograma típico. Esse histograma apresenta um pico maior 

(número de núcleos na fase G0/G1 do ciclo celular) e um pico menor (número de 

núcleos na fase G2), enquanto a região entre os dois picos corresponde ao número 

de núcleos em fase S (Galbraith, et al. 1983; Price, et al. 2000; Doležel & Bartoš 

2005). 

Os trabalhos pioneiros de citometria de fluxo em plantas eram limitados 

pelas dificuldades em se obter células isoladas em suspensão com núcleos 

adequados para processamento no citômetro (Doležel 1997). Somente após o 

desenvolvimento de metodologias que tornaram o processo de obtenção de material 

nuclear relativamente rápido, a determinação do valor C em plantas passou a 

apresentar diversas aplicações (Doležel & Bartoš 2005; Clarindo, et al. 2008). 
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Com o surgimento da citometria de imagem e da citometria de fluxo, a 

citogenética vegetal foi ampliada. A associação dessas metodologias introduziu um 

novo escopo de estudo, principalmente pela possibilidade de aplicação no 

melhoramento, estudos filogenéticos e evolutivos de plantas e programas de 

sequenciamento genômico. Dentro desta linha de pesquisa, uma ampla fonte de 

dados pode ser obtida e associada como o número cromossômico (Rossi, et al. 

2008), a autoploidia e aloploidia (Praça, et al. 2009), a estabilidade genômica em 

cultura de tecidos (Clarindo, et al. 2008), o estudo de ciclo celular com e sem 

tratamentos (Sandoval, et al. 2003). Estes dados também podem ser utilizados nas 

avaliações de variabilidade intra e interespecíficos (Volgmayr & Greilhuber, 1998; 

Vilhar, et al. 2001).    

Segundo Greilhuber (2007), o termo citometria refere-se ao cálculo de 

medidas em células e tecidos, e surgiu a partir da necessidade de quantificar 

substâncias celulares. As medidas que apresentam maior interesse são as 

espaciais, como área e comprimento, e as densitométricas, obtidas pela 

quantificação da absorbância/transmitância. 

Citometria – do gr., métron, instrumento de medição, e kitos, espaço oco, 

cavidade, célula (Ferreira. 1999) – é a medição de propriedades físico-químicas de 

partículas, especialmente células. Entre as propriedades possíveis de serem 

medidas por um citômetro estão as elétricas, acústicas, ópticas e a emissão de 

radiação nuclear (Shapiro. 2003).  

A citometria de fluxo é a modalidade de citometria na qual as partículas a 

terem suas propriedades medidas passam através do sítio de medição 

impulsionadas pela vazão de um fluído no qual estão imersas. Dependendo do que 

se deseja medir, é necessário o uso de substâncias específicas – como corantes e 

luminescentes – com alguma característica mensurável que seja função da 

propriedade a ser determinada (Moraes, 2007). 

O conteúdo de DNA de um núcleo haploide ou gamético de um organismo é 

denominado valor C de DNA (Bennett et al., 2008). Portanto, um núcleo na fase G1 

do ciclo celular contendo duas cópias do genoma não replicado possui valor 2C de 

DNA (Bartos, 2005). O valor C já foi estimado por diversas metodologias distintas, 

como a citometria de imagem e a densitometria de Feulgen. Mais recentemente a 

citometria de fluxo vem sendo utilizada devido à facilidade de preparo das amostras 

e da eficácia comprovada do método. Diversas comparações interlaboratoriais já 
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foram feitas para validação da técnica para esta finalidade com a obtenção de 

resultados estáveis e promissores (Dolezel et al., 1998), sendo atualmente a 

metodologia mais utilizada para esta finalidade.  

O conteúdo nuclear de DNA é geralmente expresso em picogramas (pg). No 

entanto, com o advento da biologia molecular e os avanços nos projetos de 

sequenciamento genético, houve uma tendência em expressar tal conteúdo em 

termos de quantidade de pares de base (bp). Para estimar o valor C de uma espécie 

deve-se proceder a análise desta juntamente com uma planta de valor C conhecido 

(padrão de referência). O conteúdo de DNA nuclear é calculado em função da 

relação da fluorescência entre as duas espécies (Dolezel, et al. 1998; Dolezel & 

Bartos, 2005). 

Atualmente já se conhece o conteúdo de DNA nuclear de um grande número 

de espécies. Os resultados sugerem que a família Orchidaceae é, entre as 

angiospermas, a que possui maior variabilidade nos conteúdos de DNA nuclear 

(Leitch, et al., 1994) com valores entre 0,60 e 38,83 pg de DNA, uma variação de 

mais de 64 vezes. A variação entre todas as angiospermas vai de 0,0065 pg em 

Genlisea margaretae (Lentibulariaceae) a 127,4 pg em Fritillaria assyriaca 

(Liliaceae), uma variação de 2000 vezes (Leitch, et al. 1994; Bennet, 2007).  

De acordo com Bennett & Leitch (2004), apenas 223 entre as mais de 24 mil 

espécies aceitas para a família Orchidaceae possuem estimativas para o valor C de 

DNA. Observa-se que estimativas para alguns gêneros são notavelmente ausentes 

como em Brassavola, Catasetum, Encyclia e inúmeros outros. Para outros como 

Cattleya e Laelia, as estimativas são mínimas. Epidendrum, o gênero mais 

numeroso da família, possui apenas uma estimativa. Acredita-se que a falta de 

dados para a família Orchidaceae utilizando a técnica da citometria de fluxo esteja 

relacionada às dificuldades em se obter estimativas precisas para esta família 

(Leitch, et al., 1994), possivelmente devido à natureza recalcitrante do tecido. Os 

procedimentos utilizados para as estimativas existentes variam muito, dificultando 

comparações.  

Em estimativas do valor C de 70 espécies de orquídeas pertencentes a 26 

gêneros distintos, Jones et al. (1998) utilizaram tanto padronização interna quanto 

externa. Além disso, foram utilizados glóbulos vermelhos de galinha como padrão de 

referência, procedimentos que podem levar a estimativas totalmente equivocadas 

(Bartos, 2005). 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

Este trabalho foi realizado no Laboratório de Citogenética e Cultura de 

Tecidos Vegetais, localizado na Universidade do Estado de Mato Grosso (UNEMAT), 

campus Alta Floresta-MT, utilizando-se explantes de Catasetum, obtidos por cultivo 

in vitro sem o uso de fitoreguladores. 

 

3.1 CULTIVO E OBTENÇÃO DAS PLÂNTULAS 

 

Cápsulas maduras foram coletadas de pendões florais de cada espécie de 

Catasetum do Orquidário Alta Florestense - UNEMAT. As sementes foram colocadas 

em frascos autoclavados para desinfestação superficial, e posteriormente imersas 

em solução de hipoclorito de sódio (NaOCl) com 2% de cloro ativo por 5 min, e 

enxaguadas por três vezes em água destilada autoclavada. 

Uma amostra de 2 mL da solução final contendo  sementes desinfestadas e 

água destilada esterilizada, foram homogeneizadas e com o auxílio de uma seringa 

estéril,  semeadas em frascos contendo meio MS (Murashige & Skoog, 1962), 

acrescido de 1,0 g L-1 de carvão ativado, 30,0 g L-1 de sacarose e 7,0 g L-1 de ágar. 

O pH do meio foi ajustado para 5,7 ± 0,1 antes da inclusão do ágar. 

 

3.2 CITOGENÉTICA 

 

Radículas de cada espécie cultivada in vitro em meio alternativo sem uso de 

fitoreguladores, foram lavadas em três trocas de água destilada durante 20 minutos. 

Para o bloqueio celular foi usado o herbicida trifluralim 3 µM; as radículas 

ficaram em contato com o anti-tubilinico durante 18 horas a 4ºC; posteriormente as 

raízes foram fixadas em metanol:ácido acético (3:1) (Merck KGaA, Darmstadt, 

Alemanha), de solução. O fixador foi trocado três vezes, e as amostras foram 

armazenadas a 4ºC (Carvalho et al., 2008).  

Meristemas radiculares foram lavados, digeridos com enzima Pectinase 

Sigma® durante 2 horas a 34ºC. Posteriormente as raízes foram lavadas com água 

destilada com três trocas consecutivas, e fixadas em metanol:ácido acético, após. O 
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material fixado foi armazenado sob refrigeração (4ºC) por 24 horas antes do preparo 

das lâminas. 

A metodologia para o preparo das lâminas foi seguida de acordo com 

Carvalho & Saraiva (1993), pela técnica de dissociação celular, para todas as 

espécies e o híbrido. As lâminas foram coradas com 5% de solução de Giemsa 

(Merck KGaA) em um tampão de fosfato (pH 6,8) durante 5 minutos, lavadas duas 

vezes em água destilada, secas ao ar e colocado numa placa quente a 50ºC durante 

5 min. Foram analisadas trinta metáfases, sendo as melhores imagens fotografadas 

com o uso de objetiva de 100X de um microscópio fotômico binocular (Leica ICC 50) 

acoplado a um computador e no software LAZ EZ V1. 7.0. 

 

3.2.1 ANÁLISES DOS DADOS CROMOSSÔMICOS 

 

As imagens foram analisadas através do software de domínio público 

Image/J versão 1.46r (2012) desenvolvido pelo Instituto Nacional de Saúde (INS, 

Bethesda, MD, EUA), juntamente com a linguagem de programação Java versão 

1.6.0 (2012) (Abramhoff et al. 2004), ambos podem ser obtidos via internet, pelo sítio 

http://rsb.info.nih.gov/ij/ para o software ImageJ e http://www.java.com/ para a 

linguagem Java.  

Para as medidas dos valores de comprimento total do cromossomo, braço 

longo, braço curto, razão e índice centromérico, foi utilizado o programa de domínio 

público Micromeasure for Windows, version 3.3, link: 

http//:www.colostate.edu/Depts/Biology/Micromeasure; que converte a escala de 

pixels para medidas em micrômetros (Reeves & Tear, 2000). 

O índice de assimetria do cariótipo das espécies foi determinado segundo 

Zarco (1986), onde o índice de assimetria intraespecífica é igual a soma das médias 

dos braços curtos, dividida pela soma das média dos braços longos, e o total 

dividido pelo número de grupos cromossômicos; e o índice de assimetria 

interespecífico é igual a soma das médias dos braços curtos, dividida pela soma das 

médias do comprimento total, multiplicado por cem. 

Os dados correspondentes às variáveis número de cromossomos, dados da 

citometria, número de cromossomos metacêntricos, número de cromossomos 

submetacêntricos, tamanho do maior cromossomo, tamanho do menor cromossomo, 
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comprimento do lote haploide, comprimento médio dos cromossomos, comprimento 

médio do braço longo, comprimento médio do braço curto, razão média entre os 

braços cromossômicos e índice centromérico médio foram analisadas por estatística 

multivariada, por meio de técnicas de análise de agrupamento. Como medida de 

dissimilaridade, foi utilizada a distância euclidiana média padronizada e como 

método hierárquico aglomerativo, o método de Ward (1963). Com base nos cálculos, 

foi estabelecido o dendrograma, o qual verifica o grau de similaridade entre as 

espécies similares, utilizando-se o programa R (2005). 

 

3.3 CITOMETRIA DE FLUXO 

 

As análises citométricas foram realizadas no Laboratório de Citogenética e 

Citometria de Vegetal, localizado no Departamento de Biologia Geral (DBG) da 

Universidade Federal de Viçosa (UFV). 

 

3.3.1 QUANTIFICAÇÃO DO CONTEÚDO DE DNA NUCLEAR 

 

Folhas jovens de cada espécie e padrão foram simultaneamente colocadas 

em água destilada à temperatura de 4ºC e cortadas em dois fragmentos de 2-cm. Os 

núcleos foram extraídos por corte “Chopping” (Galbraith et al., 1983) em 0,5 mL de 

OTTO-I de tampão de lise (Otto, 1990) suplementado com 2,0 mM de ditiotreitol 

(Sigma-Aldrich CHIEMIE Gmbh, Steinheim, Alemanha) e 50 mg mL-1 de RNAse 

(Sigma -Aldrich CHIEMIE Gmbh), pH 2,3 (Loureiro et al., 2006; Clarindo, 2008; 

Rosado et al., 2009). Subsequentemente, 0,5 ml do mesmo tampão foi adicionado.  

A suspensão foi filtrada através de um filtro de nilon com uma malha de 30 

mm de diâmetro (Partec Gmbh, Munster, Alemanha), e transferida para micro tubos 

de centrífuga de - 2 mL (Eppendorf, Hamburgo, Alemanha) e centrifugado a 100 g 

(Clarindo, 2008; Rosado et al., 2009). Após 5 minutos, o sedimento foi incubado 

durante 5 – 20 minutos em 100 mL de OTTO-I de tampão de lise e coradas com 1,5 

ml de solução de OTTO-II (Otto, 1990) suplementado com 75 mM de iodeto de 

propídio (Sigma-Aldrich CHIEMIE Gmbh) e 50 mg mL-1 de RNAse (Sigma-Aldrich 

CHIEMIE Gmbh), pH 8,6.  
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A suspensão foi analisada com um citómetro de fluxo Partec PAS (Partec 

Gmbh), equipado com uma fonte de laser (488 nm) e um filtro RG 610. O 

equipamento foi calibrado e alinhado com as soluções padrão, de acordo com as 

recomendações do fabricante (Partec Gmbh); e o software FLOWMAX (Partec 

GmbH) foi utilizado para a análise de dados.  

O tamanho do genoma nuclear das amostras foi medido por meio de picos 

correspondentes à média dos núcleos G0/G1 e o teor relativo de DNA das amostras 

e de plantas normais.  

O pico do padrão de núcleos foi ajustado para o canal 200; e cinco 

repetições independentes de cada tratamento foram realizadas, com mais de 10 000 

núcleos analisados em cada um, com o tamanho do genoma médio dado em 

picogramas (pg); o conteúdo de DNA nuclear foi calculado a partir do padrão interno. 

Todos os histogramas de intensidade de fluorescência relativa foram 

avaliados no programa FlowMax Partec®. A razão entre as médias dos picos G0/G1 

dos padrões de referência e das amostras foram calculadas e convertidas em 

picogramas (pg) de DNA. 

O tamanho do genoma nuclear foi calculado a partir das leituras dos núcleos 

em G0/G1, de acordo com a fórmula: Ca=Ca x CP ÷ CP, em que: Ca = Conteúdo da 

amostra e CP = Conteúdo do padrão. 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

4.1 CITOMETRIA DE FLUXO 

 

Os valores por citometria de fluxo do conteúdo de DNA dos núcleos corados 

com iodeto de propídeo na fase G0/G1 apresentaram um número até quatro vezes 

maior que o padrão utilizado Solanum lycopersicum (2C=1,95 pg) (Tabela 01); o 

coeficiente de variação para cada espécie foi baixo, ficando entre os valores de 0,22 

e 0,87 %; CV menores que 3% são considerados de alto nível de resolução (Doležel, 

1997) e indicam que os procedimentos de extração e coloração das suspensões 

nucleares possibilitaram a obtenção de núcleos intactos e uniformemente corados 

(Doležel, 1991; Yapaisan et al., 1999). 

As variações no conteúdo de DNA podem implicar níveis de ploidia da 

espécie ou das populações (Yang e Loh, 2004; Galbraith et al., 2002). Na evolução 

os poliploides destacam-se por serem em geral bons colonizadores, podendo ocupar 

habitats pioneiros aos quais os progenitores diplóides não se mostram adaptados. 

 

Tabela 01 – Quantificação do conteúdo de DNA nuclear, em pictogramas, das 

espécies Catasetum x altaflorestense Benelli & Grade, Catasetum boyi Mansf, 

Catasetum blackii Pabst, Catasetum fimbriatum Lindl, Catasetum juruenense 

Hoehne, Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda, utilizando se de iodeto de 

propídeo como fluorocromo e Solanum lycopersicum (2C=1,95 pg) como padrão 

interno. 

Pg = pictogramas e CV = coeficiente de variação 

 

O ponto de vista tradicional sobre a origem dos poliplóides era de que, após 

o evento de poliploidização, a nova espécie iria se expandir e colonizar novos 

Espécies DNA (pg) CV (%) 

Catasetum x altaflorestense Benelli & Grade. 6.04 0,61 

Catasetum boyi Mansf. 6.03 0,74 

Catasetum blackii Pabst. 6.06 0,64 

Catasetum fimbriatum Lindl. 11.34 0,87 

Catasetum juruenense Hoehne. 6.06 0,22 

Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda. 6.05 0,29 
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espaços. Isto foi contestado, principalmente, pelos trabalhos de Soltis & Soltis 

(1999), demonstrando que muitas das espécies poliplóides conhecidas, 

provavelmente a grande maioria, surgiram diversas vezes ao longo da evolução, 

envolvendo progenitores diversos. 

A família Orchidaceae como um todo, parece ter uma correlação positiva 

entre conteúdo de DNA e o habitat terrestre (Leitch et al., 1994), o mesmo ocorrendo 

com a poliploidia no gênero Oncidium que parece relacionada ao habitat terrestre ou 

rupícola (Felix & Guerra, 2000). No gênero Laelia sl, as espécies também aparentam 

ter números cromossômicos mais elevados em representantes rupícolas do que 

epifíticos; no entanto para o gênero Catasetum podemos verificar uma maior 

quantidade no conteúdo de DNA, caracterizando as espécies analisadas como 

poliploides, sendo todas estas epífitas, demonstrando assim que há também uma 

correlação positiva entre conteúdo de DNA e sua estrutura vegetal.  

Um grande número de trabalhos, principalmente usando análises de DNA 

nuclear, assim como informações morfológicas, citológicas e ecológicas, confirmam 

a origem polifilética da maioria das espécies poliplóides (Soltis & Soltis, 1999; 

Nelson & Elisens, 1999; Segraves et al., 1999; Sharbel & Mitchel-Olds, 2001). 

Jones et. al (1998) em seu trabalho com a família Orchidaceae verificaram 

que pode haver uma variação no valor em picogramas de DNA entre espécies do 

mesmo gênero, tal qual foi verificado entre as espécies avaliadas do gênero 

Catasetum. Dentre quinze espécies examinadas dentro do género Laeliinae houve 

uma diferença de três vezes no tamanho do genoma entre as espécies Broughtonia 

sanguinea e a Cattleya walkeriana; além disso, a variação de tamanho não estava 

limitada ao nível intergenérico; entre as espécies de Cattleya houve uma diferença 

de duas vezes entre C . forbesii Lindl., C. walkeriana e C. bowringiana. 

Meesawat et. al (2008) em seus trabalhos com Dendrobium verificaram que 

independente do explante a ser utilizado para avaliação ser in vitro ou ex vitro o 

valor de seu conteúdo de DNA não se altera; portanto podemos afirmar que os 

valores encontrados em Catasetum não sofreram alterações por terem sido obtidos 

por cultura in vitro; os autores em suas pesquisas encontraram valores de 2,43 ± 

0,06 pg de DNA, valores estes que diferiram, porem não ficaram muito distantes dos 

de Jones et al. (1998) que encontraram 2,61 ± 0,17 pg em seus trabalhos; já os 

valores encontrados entre as espécies avaliadas do gênero Catasetum 
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apresentaram quantidades de DNA que demonstram as espécies serem triplóides, 

tetraploides e hexaplóides (6,03 a 11,34 pg de DNA). 

A Figura 01 apresenta os histogramas gerados pela citometria de fluxo, as 

espécies Catasetum x altaflorestense Benelli & Grade (2010), Catasetum boyi Mansf 

(1930), Catasetum blackii Pabst (1964), Catasetum juruenense Hoehne (1915), e o 

Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda (1992), apresentaram um pico em 300 

pares de bases, quando comparado ao padrão interno, o qual o pico G0/G1 ficou em 

100 pares de bases; já a espécie Catasetum fimbriatum Lindl (1850) destacou-se por 

apresentar um pico G0/G1 em 600 pares de bases, o dobro do valor encontrado 

entre as espécies avaliadas, e cinco vezes maior que o padrão interno utilizado. 

O Catasetum fimbriatum Lindl (1850) foi descrito por Moraes (2007) como 

sendo uma espécie com grande variabilidade de ciclos fenológicos, e que a mesma 

apresenta uma alta capacidade de formação de écotipos, uma vez que esta 

apresenta um grande sucesso vegetativo, quando transferida de habitat; tais 

características podem ser atribuídas como consequências dos processos evolutivos 

a que esta espécie foi submetida durante a sua adaptação, como ocorrem em 

inúmeras plantas tropicais, o que está de acordo com as observações feitas por Taiz 

& Zeiger (1998), cuja evolução dos mecanismos morfogenéticos e fisiológicos 

atuaram desde muito cedo para propiciar a adaptação e a perpetuação destas 

espécies aos ambientes em que estas encontravam-se. Esta afirmação é 

corroborada por Odum (1988), o qual ressalva ainda que tais adaptações podem até 

mesmo originar diversos ecótipos em uma dada espécie vegetal. 

Diferentes níveis de ploidia sugerem que este mecanismo evolutivo pode 

estar envolvido na capacidade de ocupar habitats particulares (Félix & Guerra, 

2000). Poliploidia é o tipo dominante de variação cromossômica visto na evolução 

das plantas, uma vez que, aparentemente, aumenta a variabilidade genética dos 

indivíduos e favorece uma rápida especiação (Soltis et. al, 2007). De acordo com 

Jones & Daker (1968), poliploidia tem desempenhado um papel importante na 

evolução da espécie Catasetum e pode ser uma das principais causas das suas 

variações intraespecíficas. 
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Figura 01 - Histograma representando os núcleos corados com iodeto de propídeo 

das espécies (A) Catasetum x altaflorestense Benelli & Grade. (2010), (B) 

Catasetum boyi Mansf. (1930), (C) Catasetum blackii Pabst. (1964), (D) Catasetum 

fimbriatum Lindl. (1850), (E) Catasetum juruenense Hoehne. (1915), (F) Catasetum 

schimidtianum Miranda & Lacerda. (1992). 
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4.2 CITOGENÉTICA 

 

As cinco espécies e o híbrido analisados apresentaram números 

cromossômicos distintos (Tabela 02), o Catasetum x altaflorestense com 2n=80 

cromossomos, o Catasetum boyi com 2n=54, o Catasetum blackii (1964) apresentou 

2n=66 cromossomos, o Catasetum fimbriatum 2n = 108, o Catasetum juruenense 

2n=66, e o Catasetum schimidtianum 2n = 54 cromossomos; os mesmos encontram-

se dentro da média de números cromossômicos encontrados na literatura para o 

gênero Catasetum, que podem variar entre 2n=54 e 162 (Darlington & Wylie, 1955, 

Bolkhoviskikh et al. 1.969 , Moore 1973 , 1977 , Goldblatt 1981 , 1984, 1985, 1988 , 

Goldblatt & Johnson 1990, 1991 , 1996, 1998 ). 

 

Tabela 02 – Número cromossômico das espécies de Catasetum, do híbrido natural, 

e os valores citados na literatura. 

Espécie Nº Encontrado Nº Descrito Referência 

C.x altaflorestense 80 ----  

C.boyi 54 ----  

C. blackii 66 ----  

C. fimbriatum 108 541, 1082 1Maekawa et. al (2013) e 

2Blumenschein (1960) 

C. juruenense 66 ----  

C. schimiditianum 54 54 Maekawa et. al, (2013) 

 

A família Orchidaceae apresenta uma grande variabilidade em números 

cromossômicos, com eventos envolvendo a poliploidia e disploida; essa variação 

cariológica foi confirmada, especialmente para o grupo Amphyglottidae, onde os 

números variaram de 2n=24 a 2n=240 (Félix & Guerra 2000; Conceição et al., 2006). 

Na evolução, a ploidia é considerada de grande importância, pois favorece a 

diversificação ecológica e a ocupação de novos ambientes, uma vez que esta é um 

dos mecanismos de especiação (Otto & Whitton, 2000). A ocorrência de poliploidia 

também já foi descrita em diferentes gêneros da família orchidacea, tais como 

Ophrys L. (Bernardos et. al. 2003), Dactylorhiza Neck. ex Nevski (Devos et al 2006; 

Pedersen, 2006; Hedren et. al 2008), Cattleya Lindl, e Laelia Adans. (Tanaka & 

Kamemoto, 1974; 1984).  
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A poliploidia é o fenômeno de maior importância na evolução e na 

especiação dos vegetais. Acredita-se que pelo menos 75% das espécies já 

estudadas e descritas citogeneticamente tenham suportado, pelo menos uma vez na 

sua história evolutiva, um evento de duplicação de todos os cromossomos; e isto 

não é diferente em orquídeas, onde cogita-se que mais de 90% das espécies sejam 

poliploides (Mondin & Neto, 2006). 

Jones & Daker (1968), ressaltam ainda que a poliploidia tem um papel 

significativo na evolução da espécie Catasetum, e pode ser uma das causas 

primárias da alta variação intraespecífica encontrada neste gênero. A alta variação 

intraespecífica para este gênero está relacionada diretamente ao seu dimorfismo 

sexual; Taiz & Zeiger (1998) afirmam que plantas com dimorfismo sexual possuem 

suas expressões sexuais influenciadas por seu estado nutritivo e por variações nas 

taxas de exposição às radiações solares, independentemente das características 

genéticas que apresentam. 

Segundo Zimermam (1991), quando as espécies do gênero Catasteum 

estão expostas a altas intensidades luminosas, ocorre a formação de flores diclinas 

femininas e quando expostas a ambientes mais sombreados, dão origem a flores 

diclinas masculinas ao passo que as flores monoclinas ocorrem quando existem no 

mesmo ambiente grandes variações de intensidade luminosa. Essas variações na 

morfologia das flores como anteriormente descrito, ocorrem em razão do tempo de 

exposição da planta à luz, pois esta exposição é a responsável pelo seguimento de 

rotas metabólicas, que darão origem aos diferentes fenótipos encontrados (Attridge, 

1990). 

A diversificação de espécies no mesmo ambiente  do agente polinizador 

comum (Mardan, 1995) gera um maior cruzamento intraespecífico; justificando assim 

o grande número de híbridos naturais descritos na literatura, como é o caso da 

Cataserum x altaflorestense do Catasetum x apolloi (Petini & Grade, 2010), e do 

Catasetum x fausti Bicalho (Bicalho, 1996). 

O Catasetum x altaflorestense, de acordo com a mensuração e similaridade 

de seus cromossomos, podemos verificar que este é um híbrido tetraplóide (Figura 

2); isto pode ter ocorrido por meio de dois eventos básicos da poliploidia: a 

autopoliploidia ou a alopoliploidia. 
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Figura 2 – Metáfase mitótica de Catasetum x altaflorestense 2n=4x=80 

cromossomos pré-tratados com 3µm de trifluralim por 18 horas, corados com 

Giemsa 5% por 3 minutos. Barra 10 µm. 

 

A autopoliploidia consiste na duplicação do número de cromossomos pela 

própria espécie, de modo que uma espécie que deveria ter duas cópias do mesmo 

cromossomo, uma vinda do pai e outro da mãe, passa a ter 4, 5, 6, 7 ou mais cópias 

do mesmo cromossomo. Por isso os autopoliplóides passam a ser designados como 

3n (triplóides), 4n (tetraplóides), 5n (pentaplóides) e assim consecutivamente, pois 

significa que eles têm mais do que duas cópias de cada cromossomo e a 

alopoliploidia é o resultado do cruzamento de duas espécies distintas, onde 

posteriormente o número de cromossomos é duplicado; é o mais comum na 

natureza devido à sua alta fertilidade, e por não apresentarem na maioria das vezes 

problemas meióticos (Mondin & Neto, 2006). 

Desta forma podemos supor que o Catasetum x altaflorestense é oriundo de 

uma duplicação de seu número cromossômico durante a mitose, ou que durante a 

recombinação genética na fecundação ocorreu uma duplicação de um dos pares de 

cromossomos dos parentais, gerando assim um híbrido tetraploide. 

O tamanho médio dos cromossomos do Catasetum x altafllorestense 

(Tabela 03) ficou entre 3.18 ± 1.60 µm para o tamanho total, 2,05 ± 0.98 µm para o 

braço longo e 1.12 ± 0.62 µm para o braço curto; constituído por 20 grupos 

cromossômicos classificados como 7m + 13sm. 
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Tabela 03 – Morfometria dos cromossomos metafásicos do Catasetum x 

altaflorestense Benelli & Grade (2010) 2n=4x=80 cromossomos. 

Catasetum x altaflorestense Benelli & Grade (2010) 

Grupo Total 

(µm) 

Braço (µm) R I.C. Classe 

Longo Curto 

01 3.18 2.05 1.12 1.83 35.74 SM 

02 2.91 1.62 1.29 1.27 44.15 M 

03 2.68 1.74 0.94 1.87 35.07 SM 

04 2.53 1.43 1.10 1.30 43.63 M 

05 2.52 1.66 0.86 2.00 34.06 SM 

06 2.40 1.37 1.04 9.48 43.19 M 

07 2.38 1.49 0.89 1.69 37.36 SM 

08 2.24 1.27 0.97 1.30 43.40 M 

09 2.28 1.46 0.82 1.79 36.04 SM 

10 2.19 1.37 0.82 1.69 37.35 SM 

11 2.10 1.34 0.77 1.76 36.37 SM 

12 2.08 1.17 0.91 1.28 43.91 M 

13 2.02 1.29 0.73 1.80 35.96 SM 

14 1.96 1.10 0.86 1.29 43.65 M 

15 1.94 1.25 0.68 1.88 35.24 SM 

16 1.83 1.19 0.70 1.71 37.06 SM 

17 1.83 1.05 0.78 1.36 42.50 M 

18 1.80 1.15 0.65 1.78 35.96 SM 

19 1.71 1.05 0.65 1.66 38.26 SM 

20 1.60 0.98 0.62 0.00 38.53 SM 

R = razão entre os braços longo e curto, I.C. = Índice centromérico, M = metacêntrico, SM = 

Submetacêntrico. 

 

O valor médio da razão entre os braços longos e curtos foi de 2,00 µm ± 

0.00 e o índice centromérico médio encontrado ficou entre 44.15 ± 34.06 µm. 

O Catasetum boyi Mansf (1930) foi classificado como um triploide, 2n=3x=54 

(Figura 3).  
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Figura 3 – Metáfase mitótica de Catasetum boyi 2n=3x=54 cromossomos pré-

tratados com 3µm de trifluralim por 18 horas, corados com Giemsa 5% por 3 

minutos. Barra 10 µm. 

 

O Catasetum blackii Pabst (1964) apresentou 66 cromossomos os quais 

foram agrupados em 22 grupos e classificados como 11m e 11sm (Figura 4).  

 

 

Figura 4 – Metáfase mitótica de Catasetum blackii 2n=3x=66 cromossomos pré-

tratados com 3µm de trifluralim por 18 horas, corados com Giemsa 5% por 3 

minutos. Barra 10 µm. 

 

A média do tamanho total dos cromossomos do Catasetum boyi ficou entre 

3.75 ± 1,75 µm, o valor médio para o braço longo ficou entre 2.21 ± 1.11 µm e para o 

braço curto 1,54 ± 0.64 µm; a razão média entre o comprimento dos braços longos 
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foi de 1.75 ± 0.56 µm e a média para o índice centromérico 45.31 ± 36.49 µm; pela 

avaliação dos dados obtidos a espécie pode ser classificada em 18 grupos 

cromossômicos, 9m + 9sm (Tabela 04). 

 

Tabela 04 – Morfometria dos cromossomos metafásicos do Catasetum boyi Mansf 

(1930) 2n=3x=54 cromossomos. 

Catasetum boyi Mansf (1930) 

Grupo Total 

(µm) 

Braço (µm) R I.C. Classe 

Longo Curto 

01 3.75 2.21 1.54 1.48 41.04 M 

02 3.48 1.90 1.58 1.21 45.31 M 

03 3.17 1.82 1.35 1.36 42.50 M 

04 3.03 1.78 1.25 1.44 41.32 M 

05 2.93 1.61 1.31 1.23 44.92 M 

06 2.88 1.67 1.21 1.38 42.11 M 

07 2.87 1.76 1.11 1.59 38.76 SM 

08 2.78 1.67 1.11 1.51 39.88 SM 

09 2.69 1.64 1.05 1.56 39.08 SM 

10 2.61 1.64 0.97 1.72 37.31 SM 

11 2.52 1.58 0.94 1.72 37.17 SM 

12 2.43 1.41 1.02 1.38 42.09 M 

13 2.34 1.39 0.95 1.46 40.59 M 

14 2.26 1.35 0.90 1.54 39.98 SM 

15 2.21 1.40 0.81 1.75 36.65 SM 

16 2.10 1.21 0.89 1.39 42.25 M 

17 2.00 1.23 0.76 1.07 38.31 SM 

18 1.75 1.11 0.64 0.56 36.49 SM 

R = razão entre os braços longo e curto, I.C. = Índice centromérico, M = metacêntrico, SM = 

submetacêntrico. 

 

A média do tamanho total dos cromossomos do Catasetum blackii ficou 

entre 3.49 ± 1.72 µm, o valor médio encontrado para o braço longo foi de 1.94 ± 1.12 

µm e para o braço curto 1.54 ± 1.12 µm; a razão média entre os braços curtos e 

longos foi de 1.90 ± 1.14 µm e 46.81 ± 34.71 µm (Tabela 05).  
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Tabela 05 – Morfometria dos cromossomos metafásicos do Catasetum blackii Pabst 

(1964) 2n=3x=66 cromossomos. 

Catasetum blackii Pabst (1964) 

Grupo Total 

(µm) 

Braço (µm) R I. C. Classe 

Longo Curto 

01 3.49 1.94 1.54 1.27 44.38 M 

02 3.29 2.05 1.23 1.70 37.59 SM 

03 3.21 1.89 1.32 1.51 41.12 M 

04 3.16 1.93 1.23 1.59 38.91 SM 

05 3.08 1.88 1.20 1.57 38.94 SM 

06 3.03 1.81 1.22 1.48 40.30 M 

07 2.98 1.74 1.24 1.40 41.61 M 

08 2.94 1.56 1.37 1.14 46.81 M 

09 2.88 1.72 1.16 1.49 40.31 M 

10 2.82 1.75 1.07 1.67 37.98 SM 

11 2.75 1.69 1.06 1.62 38.46 SM 

12 2.56 1.56 1.00 1.57 39.05 SM 

13 2.45 1.44 1.02 1.43 41.39 M 

14 2.39 1.39 1.00 1.41 41.74 M 

15 2.32 1.41 0.91 1.58 39.14 SM 

16 2.28 1.32 0.95 1.41 41.93 M 

17 2.20 1.29 0.90 1.44 41.18 M 

18 2.11 1.25 0.86 1.45 40.87 M 

19 2.05 1.28 0.77 1.68 37.44 SM 

20 1.89 1.16 0.73 1.62 38.70 SM 

21 1.85 1.18 0.68 1.75 36.60 SM 

22 1.72 1.12 0.60 1.90 34.71 SM 

R = razão entre os braços longo e curto, I.C. = Índice centromérico, M = metacêntrico, SM = 

Submetacêntrico. 

  

A espécie Catasetum fimbriatum Lindl (1850) possui 2n=6x=108 

cromossomos, estes foram agrupados em 18 grupos com 6m + 12sm (Figura 5).  
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Figura 5 – Metáfase mitótica de Catasetum fimbriatum 2n=6x=108 cromossomos 

pré-tratados com 3µm de trifluralim por 18 horas, corados com Giemsa 5% por 3 

minutos. Barra 10 µm. 

 

Recentemente a espécie C. fimbriatum foi descrita com o número de 54 

cromossomos por Maekawa et. Al. (2013), no entanto o número cromossômico 

descrito de 108, no presente trabalho, está de acordo com Blumenschein (1960),. 

O reconhecimento de que muitas das espécies vegetais chamadas de 

diploides seriam na realidade poliploides antigos ou residuais, não é um fato novo 

(STEBBINS, 1980), mas atualmente há uma aceitação geral de que a poliploidia 

antiga é muito ampla e que muitas, senão a grande maioria das espécies, apesar de 

cromossomicamente e pelo tipo de herança de seus genes comportarem-se como 

diplóides, são, na verdade paleopoliplóides (Leitch & Bennet, 1997; Murray, 2002). 

A média encontrada para o tamanho do comprimento total foi de 3,39 ± 1.76 

µm, para o braço longo 2,00 ± 1.12 µm e para o braço de 1.39 ± 0.64 µm; os valores 

médios encontrados para a razão entre estes foram de 1.93 ± 1.21 µm, já a média 

para o índice centromérico dos grupos foi de 44.58 ± 34.88 µm (Tabela 06). 
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Tabela 06 – Morfometria dos cromossomos metafásicos do Catasetum fimbriatum 

Lindl (1850) 2n=6x=108 cromossomos. 

Catasetum fimbriatum Lindl (1850) 

Grupo Total 

(µm) 

Braço (µm) R I. C. Classe 

Longo Curto 

01 3.39 2.00 1.39 1.44 41.13 M 

02 3.01 1.70 1.31 1.31 43.44 M 

03 2.79 1.69 1.10 1.60 39.57 SM 

04 2.67 1.61 1.06 1.56 39.64 SM 

05 2.52 1.45 1.06 1.39 42.25 M 

06 2.43 1.46 0.97 1.51 39.91 SM 

07 2.36 1.44 0.91 1.59 38.79 SM 

08 2.30 1.40 0.90 1.60 38.95 SM 

09 2.23 1.38 0.85 1.63 38.25 SM 

10 2.19 1.34 0.85 1.57 38.91 SM 

11 2.18 1.21 0.97 1.26 44.58 M 

12 2.13 1.31 0.82 1.43 38.61 SM 

13 2.09 1.32 0.77 1.73 36.77 SM 

14 2.04 1.33 0.71 1.93 34.88 SM 

15 2.00 1.28 0.72 1.87 36.00 SM 

16 1.94 1.23 0.71 1.21 36.46 SM 

17 1.87 1.21 0.66 1.62 35.40 SM 

18 1.76 1.12 0.64 1.23 36.28 SM 

R = razão entre os braços longo e curto, I.C. = Índice centromérico, M = metacêntrico, SM = 

Submetacêntrico. 

  

O Catasetum juruenense Hoehne (1915) é classificado como um triploide 

com 2n=3x=66 cromossomos, agrupados em 22 grupos com 15m e 7sm (Figura 6).  
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Figura 6 - Metáfase mitótica de Catasetum jururenense 2n=3x=66 cromossomos pré-

tratados com 3µm de trifluralim por 18 horas, corados com Giemsa 5% por 3 

minutos. Barra 10 µm. 

 

A espécie Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda (1992) é um triplóde 

com 2n=3x=54 cromossomos (Figura 7). 

 

Figura 7 – Metáfase mitótica de Catasetum shimitidianum 2n=3x=54 cromossomos 

pré-tratados com 3µm de trifluralim por 18 horas, corados com Giemsa 5% por 3 

minutos. Barra 10 µm. 

 

Os valores médios para o tamanho total dos cromossomos do Catasetum 

jururenense foi de 4.47 ± 2.04 µm. A média entre o valor dos braços longos foi de 

2,59 ± 1,20 µm e de 1,87 ± 0.84 para a média dos braços curtos (Tabela 07).  
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Tabela 07 – Morfometria dos cromossomos metafásicos do Catasetum 

juruenense Hoehne (1915) 2n=3x=66 cromossomos. 

Catasetum juruenense Hoehne (1915) 

Grupo Total 

(µm) 

Braço (µm) R I. C. Classe 

Longo Curto 

01 4.47 2.59 1.87 1.52 41.96 M 

02 3.65 2.04 1.61 1.28 44.05 M 

03 3.57 2.21 1.36 1.73 38.13 SM 

04 3.46 1.87 1.59 1.18 45.96 M 

05 3.32 1.83 1.48 1.26 44.70 M 

06 3.23 1.88 1.36 1.39 41.94 M 

07 3.17 1.79 1.38 1.31 43.50 M 

08 3.09 1.70 1.39 1.23 44.96 M 

09 3.03 1.77 1.26 1.41 41.68 M 

10 2.93 1.66 1.27 1.30 43.44 M 

11 2.83 1.56 1.28 1.22 45.03 M 

12 2.75 1.67 1.08 1.56 39.19 SM 

13 2.69 1.61 1.08 1.53 40.01 M 

14 2.60 1.57 1.03 1.54 39.57 SM 

15 2.50 1.53 0.97 1.59 38.68 SM 

16 2.43 1.55 0.88 1.14 36.19 SM 

17 2.35 1.44 0.91 0.96 38.89 SM 

18 2.30 1.35 0.95 0.49 41.46 M 

19 2.25 1.40 0.85 1.02 37.69 SM 

20 2.22 1.31 0.91 1.44 41.07 M 

21 2.12 1.25 0.87 1.47 40.98 M 

22 2.04 1.20 0.84 0.94 41.11 M 

R = razão entre os braços longo e curto, I.C. = Índice centromérico, M = metacêntrico, SM = 

submetacêntrico. 

 

A razão entre o comprimento do braço longo e do braço curto para a espécie 

Catasetum jururenenseficou teve média de 1.59 ± 0.49 µm e o índice centromérico 

obteve média de 45.03 ± 36.19 µm. 

A média do comprimento total dos cromossomos da espécie Catasetum 

shimitidianum ficou entre 3.29 ± 2.00 µm; os valores médios do comprimento do 
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braço longo e braço curto ficaram em 1.90 ± e 1,20 µm e 1,40 ± 0.80 µm 

respectivamente (Tabela 08). 

 

Tabela 08 – Morfometria dos cromossomos metafásicos do Catasetum 

schimidtianum Miranda & Lacerda (1992) 2n=3x=54 cromossomos. 

Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda (1992) 

Grupo Total 

(µm) 

Braço (µm) R I. C. Classe 

Longo Curto 

01 3.29 1.90 1.40 1.39 42.32 M 

02 2.95 1.73 1.22 1.42 41.37 M 

03 2.83 1.72 1.10 1.57 39.05 SM 

04 2.79 1.59 1.20 1.32 43.06 M 

05 2.75 1.55 1.20 1.32 43.55 M 

06 2.70 1.64 1.06 1.59 39.17 SM 

07 2.67 1.61 1.07 1.51 39.88 SM 

08 2.64 1.54 1.10 1.41 41.70 M 

09 2.61 1.44 1.16 1.26 44.63 M 

10 2.57 1.44 1.13 1.28 44.09 M 

11 2.55 1.43 1.12 1.29 43.92 M 

12 2.46 1.36 1.11 1.23 44.98 M 

13 2.44 1.46 0.98 1.48 40.27 M 

14 2.38 1.39 0.99 1.41 41.77 M 

15 2.34 1.40 0.94 1.49 40.20 M 

16 2.30 1.34 0.96 1.41 41.74 M 

17 2.19 1.26 0.93 1.36 42.44 M 

18 2.00 1.20 0.80 1.50 40.25 M 

R = razão entre os braços longo e curto, I.C. = Índice centromérico, M = metacêntrico, SM = 

Submetacêntrico. 

 

A razão entre braços longos e curtos da espécie Catasetum shimitidianum 

foi de 1,59 ± 1.36 µm, já a média encontrada do índice centromérico ficou entre 

44,98 ± 39.05 µm. 

Entre todas as espécies avaliadas os cromossomos apresentaram medidas 

que os classificam como médios e curtos; o comprimento de um cromossomo é 

considerado uma constante e, portanto é uma de suas propriedades características, 
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os cromossomos podem ser classificados como longos (>10 µm), médios (4-8 µm) 

ou curtos (< 2 µm). 

Nollet (2009) em seu trabalho com Epidendrum L. verificou que os tamanhos 

médios dos cromossomos encontrados variaram de 0.80μm nos menores 

cromossomos em E. orchidiflorum a 3.19μm nos maiores cromossomos de E. 

armeniacum; Lauton et. al (2011) constataram que a Cattleya aurantiaca (Bateman 

ex Linl.) possui cromossomos que variam de 1,48 a 0,40 μm; já Gomes et. al. (2011) 

em seu trabalho com o Catasetum longifolium verificaram que a espécie apresenta 

números que variam de 1,28 a 0,18 μm, com uma média de 0,47 μm, e Maekawa et. 

al (2013) verificaram em seu trabalho com o gênero Catasteum que as espécies 

variaram entre 0,5 μm e 4,9 μm; tais resultados corroboram para que possamos 

afirmar que a família Orchidaceae possui um padrão cromossômico que pode ser 

caracterizado como sendo estes de curtos a médios; uma vez que verifica-se que 

dentro do gênero Catasetum e demais gêneros avaliados estes valores permanecem 

em um mesmo padrão médio de medidas. 

O índice de similaridade entre os cromossomos do híbrido C. x 

altaflorestense foi de 0.03 intracromossômica e 38.93 intercromossômica, para a 

espécie Catasetum blackii o valor encontrado foi de 0.03 e 40.16 para o índice de 

similaridade intracromossômica e intercromossômica respectivamente; os valores 

encontrados para o Catasetum boyi foram de 0.04 para o índice de similaridade 

intracromossômica e 40,61 intercromossômica. A espécie Catasetum fimbriatum 

apresentou um índice de similaridade de 0.04 intracromossômica, e 

intercromossômica 39.17, e as espécies C. juruenense e C. schimiditianum foram de 

0.03 - 0.04, e 41.61 - 41.92, respectivamente para cada uma (Tabela 09). 

 

Tabela 09 - Índice de assimetria intracromossômica (A1) e intercromossômica (A2) 

de cinco espécies e um híbrido natural. 

Espécies A1 A2 

Catasetum x altaflorestense 0.03 38.93 

Catasetum blackii 0.03 40.16 

Catasetum boyi 0.04 40,61 

Catasetum fimbriatum 0.04 39.17 

Catasetum juruenense 0.03 41.61 

Catasetum schimiditianum 0.04 41.92 
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Os índices de assimetria cariotípica têm sido extensamente utilizados para 

inferir mecanismos de evolução cromossômica em plantas; quando avaliado deve-se 

levar em consideração que cariótipos mais simétricos representam estágios mais 

primitivos na evolução de um determinado grupo de plantas. O estudo detalhado da 

assimetria cariotípica em alguns grupos de plantas permite uma compreensão clara 

do sentido da evolução cariotípica. Aumentos na assimetria cariotípica são 

decorrentes de translocações Robertsonianas, inversões e translocações desiguais 

detectáveis através da análise do comportamento meiótico (Stebbins, 1961; Paszko, 

2006). 

A partir dos dados obtidos foi possível realizar uma análise de agrupamento 

com base nos dados cariológicos, o que permitiu a elaboração de um dendrograma 

hierárquico (Figura 8), no qual se observou a formação de quatro grupos com algum 

grau de similaridade e a dissimilaridade entre outros. Foram incluídos, nessa análise 

multivariada, os dados referentes ao número de cromossomos, quantidade de DNA 

em pictogramas, número de cromossomos metacêntricos e submetacêntricos, 

tamanho do maior cromossomo, tamanho do menor cromossomo, comprimento do 

lote haploide, comprimento médio dos cromossomos, comprimento médio do braço 

longo, comprimento médio do braço curto, razão média entre os braços 

cromossômicos e índice centromérico médio, incluídas na tabela 10. 

O método hierárquico de Ward possibilitou a distribuição das espécies 

dentro dos grupos ao formar o dendrograma. Variações cariotípicas intraespecíficas 

são geradas em consequência de rearranjos estruturais e podem significar respostas 

desses genomas aos diferentes ambientes nos quais são encontrados (Teodoro-

Pardo et al., 2007). 

 



37 

Tabela 10 – Valores médios encontrados pelo programa estatístico R para a 

montagem do dendograma 

Espécie NC 
DNA 

(pg) 

Fórmula 

cariotípica 

(µm) 

TCM TCM CLH CCM BL BC R IC 

1* 80 6.039 28m + 52sm 3.65 1.59 176.98 2.21 1.35 0.86 1.61 38.87 

2* 66 6.056 27m + 27sm 3.69 1.67 172.4 2.61 1.56 1.05 1.53 39.96 

3* 54 6.028 33m + 33sm 3.88 1.72 143.36 2.65 1.58 1.08 1.51 40.32 

4* 108 11.338 24m + 84sm 3.69 1.59 109.38 2.03 1.26 0.76 1.71 37.52 

5* 66 6.061 45m + 21sm 5.09 2.09 143.58 2.66 1.56 1.10 1.45 41.12 

6* 54 6.054 45m + 09sm 3.43 2.03 139.4 2.58 1.50 1.08 1.40 41.91 

*Representação das espécies e do híbrido no dendrograma (1 – C. x altaflorestense, 2 – C. 

blackii, 3 – C. boyi, 4 – C. fimbriatum, 5 – C. juruenense, 6 – C. schimiditianum), NC = 

Número de cromossomos, DNA = Dados da citometria, pg = picogramas, Fórmula cariotípica 

= Número de cromossomos metacêntricos (m) e submetacêntricos (sm), TCM = Tamanho 

do Maior Cromossomo, TCM = Tamanho do Menor Cromossomo, CLH = Comprimento do 

Lote Haplóide, CCM = Comprimento Médio dos Cromossomos, BL = Comprimento Médio do 

Braço Longo, BC = Comprimento Médio do Braço Curto, R = Razão Média entre os Braços 

Cromossômicos, IC = Índice Centromérico Médio. 

 

As informações geradas pelo dendograma, e as informações encontradas 

pelo índice de similaridade estão de acordo; ambas colocam o híbrido Catasetum x 

altaflorestense e a espécie Catasetum blackii em um grupo distinto, o Catasetum 

boyi e o Catasetum schimiditianum em um segundo grupo, o qual o Catasetum 

juruenense aparece próximo, distinguindo-se pela similaridade intracromossômica, 

mas identificando-se como próxima pelo valor da similaridade intercromossômica. 
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Figura 8 - Dendrograma representado pela distância entre vizinho mais próximo, 

relação das espécies de Catasetum e do híbrido (1 – C. x altaflorestense, 2 – C. 

blackii, 3 – C. boyi, 4 – C. fimbriatum, 5 – C. juruenense, 6 – C. schimiditianum), com 

base na análise do cariótipo. 

 

Os valores encontrados para a distância Euclidiana foram de 1* para 2* 

27.46670 de 2* para 3* 4.72022 de 3* para 4* 94.50587 de 4* para 5* 81.73938 de 

5* para 6* 19.56703. 

De acordo com Araújo et al. (2008), as diferenças encontradas entre as 

espécies quando avaliadas por estatística multivariada proporcionar uma avaliação 

sistemática de padrões determinados, além de uma descrição sintética da afinidade 

genética entre espécies e populações de um determinado estudo; promovendo uma 

distinção mais clara entre os grupos analisados. 

 

5. CONCLUSÕES 

 

A partir das avaliações citológicas, da análise estatística e pela quantificação 

de DNA por citometria de fluxo realizada com as cinco espécies do gênero 

Catasetum e o híbrido natural, podemos concluir que o híbrido Catasetum x 

altaflorestense Benelli & Grade (2010) é um tetraploide 2n=4x=80 com 20 grupos 
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cromossômicos, os quais foram classificados como sendo 7m + 13sm e o mesmo 

possui o valor de 6.04 picogramas de DNA; este encontra-se no mesmo grupo de 

similaridade que a espécie Catasetum blackii Pabst (1964), que também é um 

triploide 2n=3x=66, seus cromossomos foram agrupados em 22 grupos e 

classificados como 11m + 11sm, a espécie possui o valor de 6.06 picogramas de 

DNA; o Catasetum boyi Mansf (1930) que é um triploide 2n=3x=54 organizados em 

18 grupos cromossômicos com 9m + 9sm e 6.03 picogramas de DNA encontra-se no 

mesmo grupo de similaridade do Catasetum schimidtianum Miranda & Lacerda 

(1992) o qual também é um triploide com 2n=3x=54 cromossomos organizados em 

18 grupos os quais são classificados como sendo 15m + 3sm, esta espécie possui 

6.05 picrogramas de DNA. A espécie Catasetum juruenense Hoehne (1915) é 

classificado como um triploide com 2n=3x=66 cromossomos, agrupados em 22 

grupos com 15m + 7sm, seu valor de DNA em picogramas é de 6,06; os valores 

encontrados pela análise estatística a colocou em um grupo distinto muito próximo 

às espécies C. boyii e C. schimiditianum devido a seu índice de similaridade 

interespecífica com estas espécies; e o Catasetum fimbriatum Lindl (1850) encontra-

se isolado dos demais grupos das espécies avaliadas, uma vez que este é o único 

que apresentou valores mais discrepantes por ser um hexaplóide 2n=6x=108 

cromossomos, os quais foram agrupados em 18 grupos com 6m + 12sm e possui 

11.34 picogramas de DNA, valor este que representa quase o dobro das demais 

espécies avaliadas. 
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