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RESUMO 
 
 

Os Peixes das famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae, são peixes de couro, endêmicos 
dos neotrópicos e possuem uma ampla distribuição nos cursos d’água na América Central e 
do Sul. A família Heptapteridae apresenta cerca de 26 gêneros e 208 espécies válidas e 
Pseudopimelodidae com 5 gêneros e aproximadamente 37 espécies válidas. Os estudos 
citogenéticos são escassos nessas duas famílias diante da quantidade de espécies, sendo que 
apenas 41 espécies de Heptapteridae e 7 espécies de Pseudopimelodidae apresentam dados 
com este tipo de análise, até o momento. Em Heptapteridae os estudos estão voltados para os 
gêneros Imparfinis, Pimelodella e Rhamdia, e em Pseudopimelodidae apenas poucos gêneros 
possuem descrição cariotípica, onde a maioria dos estudos apresentam apenas dados de 
citogenética clássica, não possuindo muitas análises cito-moleculares como o mapeamento 
físico de DNAs repetitivos. Neste estudo foram descritos os primeiros dados com isolamento 
e caracterização de sequências de um elemento transponível Tc1-Mariner do genoma de 
Imparfinis schubarti, além do mapeamento cromossômico deste e de outros DNAs repetitivos 
como DNAr 18S, 5S e microssatélites em duas espécies do gênero Imparfinis, da família 
Heptapteridae, com o objetivo de discutir a composição genômica desse gênero, que é 
considerado o mais diversificado dentro de Heptapteridae. As sequências isoladas de Tc1-
mariner mostraram similaridade de aproximedamente 70% com sequências não autônomas da 
superfamília Mariner, com domínios característicos deste transposon. O mapeamento físico de 
Tc1- mariner nos cromossomos de Imparfinis borodini e I. schubarti, mostrou que esse 
elemento ocorre em abundância no genoma dessas duas espécies, com localização em regiões 
heterocromáticas e com um padrão diferenciado de distribuição nos cromossomos entre essas 
duas espécies. Esse transposon também apresentou marcação nos cromossomos portadores de 
sítios ribossômicos 18S e 5S, assim como sequências curtas de microssatélites, o que pode ser 
um indício que a dispersão e evolução de genes de DNAs ribossômicos podem ser mediadas 
por DNAs repetitivos, devido a organização desses elementos no genoma de peixes. Entre 
essas duas espécies de Imparfinis, também foi obsevada diferente localização das AgRONS, 
sítios de DNAr 18S e 5S em seus genomas, além de apresentarem uma grande diferença no 
número diplóide, onde I. borodini mostrou o primeiro 2n=50 entre os Heptapterídeos e I. 
schubarti com 2n=58, que é o mais comum nas espécies desse gênero. Os dados sugerem que 
I. borodini e I. schubarti mostram uma evolução cromossômica mais divergente do que 
conservativa. Foi realizado também um estudo com diferentes gêneros e espécies de 
heptapterídeos e pseudopimelodídeos, com a utilização de diferentes marcadores 
cromossômicos, visando discutir as relações citogenéticas entre essas duas famílias, 
juntamente com dados da literatura. Foram analisadas três espécies de heptapterídeos 
(Cetopsorhamdia iheringi, Phenacorhamdia tenebrosa e Pimelodella meeki) e duas de 
pseudopimelodídeos (Microglanis cibelae e Microglanis cottoides). Os resultados revelaram o 
primeiro 2n=48 para a família Heptapteridae em Phenacorhamdia tenebrosa já em 
Microglanis cibelae que apresenta o primeiro dado citogenético neste trapabalho, mostrou o 
2n=54 que é característico de Pseudopimelodidae. Foram observadas características 
citogenéticas compartilhadas entre esses dois grupos como a presença de cromossomos com 
dois braços, a localização das RONs em região terminal de 1 par de cromossomos, na maioria 
das espécies estudadas, com uma variação de sítios de DNAr 18S e 5S em diferentes 
populações, inclusive da mesma espécie, como em Microglanis cottoides. Os dados 



 
 
apresentados mais os da literatura confirmam a proximidade entre essas duas famílias por 
meio de diferentes marcadores citogenéticos e também revelam que existem características 
específicas de cada grupo, como a variabilidade cariotípica de Heptapteridae e o conservado 
2n em Pseudopimelodidae. Este trabalho também corrobora com a hipótese de que rearranjos 
cromossômicos estão ocorrendo nas espécies de Heptapteridae e Pseudopimelodidae, podendo 
ser mediada por diferentes mecanismos, o que reflete a organização genômica dentro deste 
grupo. 
 
Palavras-chaves: DNA repetitivo. DNA ribossômico. Diversidade cariotípica. Microssatélites. 

Tc1 Mariner. Pisces. 
 



GOUVEIA, Juceli Gonzalez. Fish cytogenetics of Heptapteridae and Pseudopimelodidae families 
(Siluriformes): contribution to studies with repetitive DNAs. 2016. 105 p. Thesis (Doctorate in 
Genetics and Molecular Biology) - Universidade Estadual de Londrina, Londrina, 2016. 

 
 

ABSTRACT 
 
 

The Heptapteridae and Pseudopimelodidae families are endemic fish of the Neotropics and have a 
wide distribution in the water courses in Central and South America. The Heptapteridae family have 
about 26 genera and 208 valid species and Pseudopimelodidae with 5 genera and 37 valid species. 
Cytogenetic studies are very scarce in these two families, with only 41 Heptapteridae species and 7 of 
Pseudopimelodidae species, present studies with this kind of analysis to date. In Heptapteridae studies 
are closer on the Imparfinis, Pimelodella and Rhamdia genera, and Pseudopimelodidae only a few 
genera have karyotype description. Most studies have only classical cytogenetic studies, and scarce in 
cyto-molecular analyzes as the physical mapping of DNA repetitive. This study describes the first data 
with isolation and characterization of sequences of a transposable element (Tc1-Mariner) from the 
genome of Imparfinis schubarti, beyond the chromosomal mapping of this transposon and other 
repetitive DNA like 18S and 5S rDNA and microsatellites in two species Imparfinis genera of 
Heptapteridae family, in order to discuss the genomic composition of this kind, which is considered 
the most diverse genera in Heptapteridae. The isolated sequences of Tc1-mariner showed similarity to 
sequences of non-autonomous Mariner superfamily, with a distinctive domine of this transposon. The 
physical mapping of Tc1- mariner in the chromosomes of Imparfinis borodini and I. schubarti showed 
that this element occurs in abundance in the genome of these two species, with location in 
heterochromatic regions and with a different pattern of distribution in the chromosomes of these two 
species. This transposon also presented marking on chromosome bearing ribosomal sites 18S and 5S, 
so as short microsatellite sequences, which may be an indication that the dispersion and evolution of 
ribosomal DNA genes can be mediated by repetitive DNA, due to the arrangement of these elements 
into the genome of the fish. Between these two kinds of Imparfinis was also showed different location 
of AgRONS, 18S and 5S rDNA sites in their genomes, besides presenting a big difference in 2n 
where I. borodini showed the first 2n = 50 between heptapterídeos and I. schubarti with 2n = 58, 
which is the most common species in this genera. The data suggest that chromosomal evolution in I. 
borodini and I. schubarti are more divergent than conservative. It was also carried out a study with 
different genera and species of heptapterídeos and pseudopimelodídeos with the use of different 
chromosomal cytogenetic markers, in order to discuss relations between the two families, along with 
literature. Three species of heptapterídeos were analyzed (Cetopsorhamdia iheringi, Phenacorhamdia 
tenebrosa and Pimelodella meeki) and two pseudopimelodídeos (Microglanis cibelae and Microglanis 
cottoides). The results revealed the first 2n=48 for Heptapteridae family in Phenacorhamdia tenebrosa 
and confirmed the 2n=54 characteristic of Pseudopimelodidae, including Microglanis cibelae, with 
the first cytogenetic data presented in this study. Cytogenetic characteristics shared between these two 
groups were observed as the presence of chromosomes with two arms, the location of NORs in the 
terminal position of 1 pair of chromosomes in most species with a variation of rDNA 18S and 5S sites 
in different populations even the same species, as Microglanis cottoides. This study confirm the 
proximity between these two families with different cytogenetic markers and also show that there are 
specific characteristics of each group, such as karyotype variability in Heptapteridae and consevative 
2n in Pseudopimelodidae. This work also corroborates the hypothesis that chromosomal 
rearrangements are important to evolution in Heptapteridae and Pseudopimelodidae species and may 
be mediated by different mechanisms, reflecting the genomic organization within this group. 

 
Keywords: Microsatellite. Karyotype diversity. Repetitive DNA. Ribossomal DNA. Tc1-Mariner. 
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1 – FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

1.1 – Considerações gerais sobre as famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae  

Os peixes das famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae pertencem à ordem 

Siluriformes, são peixes sem escamas que possuem uma ampla distribuição na região 

Neotropical em cursos d’água da América Central e do Sul (BOCKMANN; 

GUAZELLI, 2003; SHIBATTA, 2003a).  

FERRARIS (2007), propôs que a família Heptapteridae é composta por 26 

gêneros e 189 espécies válidas e Pseudopimelodidae por 5 gêneros e 29 espécies 

válidas. Nos últimos anos novas espécies foram descritas e, atualmente, Heptapteridae 

apresenta cerca de 208 espécies válidas e Pseudopimelodidae com, aproximadamente, 

37 espécies válidas (ESCHMEYER; FONG, 2016).   

A família Heptapteridae se distribui em 26 gêneros: Acentronichthys, 

Brachyglanis, Brachrhamdia, Cetopsorhamdia, Chasmocranus, Gladioglanis, 

Goeldiella, Heptapterus, Horiomyzon, Imparales, Imparfinis, Leptorhamdia, 

Mastiglanis, Medemichthys, Myoglanis, Nannoglanis, Nemuroglanis, Pariolius, 

Phenacorhamdia, Phreatobius, Pimelodella, Rhamdella, Rhamdia, Rhamdioglanis, 

Rhamdiopsis e Taunaya (BOCKMANN e GUAZELLI, 2003). No território brasileiro 

estão distribuídas, aproximadamente. 100 espécies pertencentes a 20 gêneros 

(BOCKMANN, 2007).  

A família Pseudopimelodidae compreende 5 gêneros: Batrochoglanis, 

Cephalosilurus, Lophiosilurus, Microglanis, Pseudopimelodus. O gênero Microglanis, 

com 14 espécies, possui   a maior distribuição, desde a vertente Ocidental dos Andes, no 

Peru, na bacia do rio La Plata e também na Argentina (SHIBATTA, 2003a).  

A classificação sistemática dessas duas famílias sofreu alterações na última 

década. Anteriormente, elas pertenciam à família Pimelodidae, dividida em três 
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subfamílias monofiléticas: Pimelodinae, Heptapterinae e Pseudopimelodinae 

(SHIBATTA 2003b). Devido a características morfológicas diferenciadas, REIS et al. 

(2003), dividiram grande parte dos pimelodídeos em famílias distintas, sendo 

Heptapteridae, que foi descrita por BOCKMANN e GUAZZELLI (2003) e 

Pseudopimelodidae descrita por SHIBATTA (2003a). SULLIVAN et al. (2006) 

utilizando de dados filogenéticos como análise de genes nucleares Rag1 e Rag 2 

realocaram essas duas famílias, em um grupo monofilético, considerando-as como 

grupos irmãos.  

Além da complexa relação filogenética da família Heptapteridae e 

Pseudopimelodidae, existem muitos conflitos taxonômicos em relação aos seus gêneros 

e espécies. A classificação das espécies torna-se difícil, principalmente em relação às 

espécies crípticas, onde os caracteres morfológicos não são suficientes para sua 

distinção e, geralmente, estão associados a “complexos de espécie”, onde diferentes 

espécies biológicas são incluídas em uma mesma nomenclatura taxonômica, como 

ocorre no gênero Rhamdia, da família Heptapteridae (PERDICES et al., 2002) e 

Microglanis, da família Pseudopimelodidae (RUIZ e SHIBATTA 2011; MORI e 

SHIBATTA 2006).  

Os Heptapterídeos e Pseudopimelodídeos, são conhecidos popularmente, como 

bagres, mandis e mandizinhos, onde algumas espécies de Pseudopimelodus e 

Cephalosilurus são conhecidas como bagre-sapo ou jaú-sapo, são peixes com hábitos 

noturnos e vivem escondidos na vegetação (SHIBATTA, 2003a). Em relação à 

morfologia, são peixes com uma coloração bonita e, algumas espécies são apreciadas 

por aquaristas como Pimelodella e Brachyrhamdia, da família Heptapteridae, e o gênero 

Batrochoglanis e Microglanis da família Pseudopimelodidae (BOCKMANN e 

GUAZELLIE 2003; SHIBATTA, 2003a).  
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Heptapterídeos possuem características anatômicas bem específicas como: corpo 

alongado, com uma pele espessa e lisa, com três pares de barbilhões, nadadeira adiposa 

sempre presente e bem definida, e também com uma nadadeira dorsal bem desenvolvida 

e os olhos podem ser pequenos ou grandes (BURGESS, 1989). São peixes de porte 

pequeno, em sua maioria, apresentando no máximo 20 cm (BOCKMANN; 

GUAZZELLI, 2003). 

Os Pseudopimelodídeos se diferenciam de outros bagres, por apresentarem uma 

boca larga, olhos pequenos, que é uma característica bem marcante, margem orbital e 

barbilhões curtos (SHIBATTA, 2003a). Apesar de também serem considerados de porte 

pequeno, este grupo de peixes possui alguns exemplares com porte médio, variando de 

5 a 40 cm (SHIBATTA, 2003b). 

 

1.2- Citogenética da família Heptapteridae e Pseudopimelodidae 

A primeira revisão citogenética nessas duas famílias foi realizada por SWARÇA 

et al. (2007), onde os autores mostraram dados para 28 espécies de Heptapteridae e 5 

espécies de Pseudopimelodidae. Na tabela 1 foram compilados dados mais recentes 

nestas duas famílias, aumentando para um total de 41 espécies da família Heptapteridae 

e 7 espécies da família Pseudopimelodidae com cariótipo descrito até o momento. Nessa 

revisão cariotípica pode-se verificar que, tendo em vista o número de espécies 

pertencentes a essas duas famílias, os dados ainda continuam escassos, sendo 

acrescentadas  13 espécies de Heptapteridae e 2 de Pseudopimelodidae, desde o estudo 

de Swarça et al. (2007).  

Apenas alguns gêneros de heptapterídeos foram acrescentados nos estudos 

citogenéticos desde a revisão de SWARÇA et al. (2007), como: Heptapterus, 

Phenacorhamdia, Rhamdiopsis e Taunaya e nos pseudopimelodídeos apenas o gênero 
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Cephalosilurus foi acrescentado nesse tipo de estudo. Como já mencionado acima, 

devido a confusão taxonômica que ocorre frequentemente nas espécies dessas duas 

famílias, muitas ainda não apresentam identificação definida nos estudos citogenéticos, 

sendo 25 populações de Heptapteridae, relativas aos gêneros Imparfinis, Pimelodella e 

Rhamdia e 1 população de Pseudopimelodidae, do gênero Microglanis sem 

identificação (Tabela 1). 

Com os dados compilados da tabela 1, nota-se um número diploide variável da 

família Heptapteridae, onde destacam-se Imparfinis, Rhamdia e Pimelodella como os 

gêneros mais estudados, em diversas populações da mesma espécie. Nos gêneros 

Cetopsorhamdia, Imparfinis e Rhamdia, ocorre uma constância de 2n=58 nas espécies 

analisadas sendo exceções apenas I. hollandi e Imparfinis cf. piperatus, com 2n=42 e 

2n=56, respectivamente. Já no gênero Pimelodella ocorre uma prevalência de 2n=46. 

 Em Pseudopimelodidae, apesar de poucas espécies com estudos cariotípicos, 

todas possuem 2n=54 e Pseudopimelodus é o gênero que apresenta maior número de 

espécies analisadas como relacionado na tabela 1, sendo três espécies de quatro 

populações diferentes. Dentro dessas duas famílias pode-se notar que a composição dos 

cariótipos é constituída preferencialmente por cromossomos com dois braços, 

metacêntricos, submetacêntricos e subtelocêntricos, caracterizando um número 

fundamental elevado (>80).  

Cromossomos sexuais foram identificados apenas na família Heptapteridae no 

gênero Pimelodella por DIAS e FORESTI (1993) e GARCIA e ALMEIDA- TOLEDO 

(2010). No entanto, GOUVEIA et al. (2013), evidenciaram um heteromorfismo de 

heterocromatina em Imparfinis mirini, que poderia estar relacionado com um provável 

sistema sexual do tipo XX/XY, observado após análises do comportamento meiótico e 

mitótico. VISSOTTO et al. (1997), analisando duas populações de I. mirini, observaram 
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um heteromorfismo semelhante apenas em indivíduos fêmeas, e os autores sugeriram 

um possível sistema sexual do tipo ZZ/ZW. Mais recentemente, FERREIRA et al. 

(2014) analisando espécies desse gênero, observaram diferentes cariomorfos em 

populações de I. mirini, confirmando a grande variabilidade dentro desse gênero.  

Presença de cromossomos supranumerários ou cromossomos B são 

característcos das espécies do gênero Rhamdia, da família Heptapteridae, sendo 

encontrado em apenas uma população do gênero Pimelodella (Tabela 1). A presença de 

Bs em Rhamdia é uma característica do grupo, sendo encontrados em 72,98% das 

diferentes populações e/ou espécies analisadas, em diferentes tipos e tamanhos, 

mostrando variação intra e interindividual (MORAES et al., 2009). Esses cromossomos 

foram observados totalmente eucromáticos em Rhamdia quelen, coletada na serra da 

Bodoquena/MS (MORAES et al., 2007) e parcialmente ou totalmente heterocromáticos 

em outras populações desta espécie (MORAES et al., 2009; GARCIA et al., 2010). Em 

Pimelodella sp. analisada por GARCIA e ALMEIDA-TOLEDO (2010) os 

cromossomos B mostraram-se eucromáticos e apresentaram sinais após a coloração com 

cromomicina A3 (CMA3) e hibridação com sonda de DNAr 18S, em regiões não 

detectadas pela prata, sugerindo, segundo os autores, uma possível relação de 

homologia parcial desses cromossomos com sítios de DNAr 18S e uma ausência de 

atividade destas regiões.  

Em Pseudopimelodidae cromossomo supranumerário foi evidenciado apenas em 

um indivíduo triploide de uma população do rio Forquetinha/RS, por Gouveia et al. 

(2015), os quais sugeriram que a presença deste cromossomo extra, poderia estar 

relacionada com a formação desse indivíduo triploide. Esse tipo de polimorfismo 

numérico, como triploidia, também já foi identificado em diversas populações do 

gênero Rhamdia, da família Heptapteridae (Tabela 1), sendo que, Em Rhamdia quelen 
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existem estudos relacionando triploidia com o maior crescimento em peixes de 

piscicultura, para uso comercial (SALHI et al. 2004). 

As regiões organizadoras de nucléolos (RONs) mostram-se como um padrão 

simples em quase todas as espécies de Heptapteridae, onde RONs múltiplas foram 

evidenciadas apenas em: Heptapterus mustelinus, Imparfinis borodini, Rhamdia 

branneri e Rhamdia voulezi (Tabela 1). Em Pseudopimelodidae, as espécies parecem 

possuir uma maior tendência de RONs múltiplas sendo 3 espécies das 7 estudadas com 

este padrão: Microglanis aff. cottoides (uma das populações), Pseudopimelodus 

bufonius e Pseudopimelodus pulcher (Tabela1). 

As RONs, geralmente, possuem marcação com fluorocromo cromomicina A3 

(CMA3) que detecta regiões ricas em bases GC, observada em espécies de 

Heptapteridae como em diferentes espécies dos gêneros Pimelodella (GARCIA E 

ALMEIDA-TOLEDO 2010; GOUVEIA et al. 2013), Rhamdia (GARCIA et al. 2010) e 

Imparfinis (GOUVEIA et al. 2013) e em Lophiosilurus alexandri (MARQUES et al. 

2008); Microglanis cottoides e Pseudopimelodus pulcher (GOUVEIA et al. 2015) da 

família Pseudopimelodidae.  

A heterocromatina também se mostrou rica em pares de bases GC como 

evidenciado em espécies do gênero Imparfinis, Pimelodella (GOUVEIA et al. 2013). 

Em Rhamdia quelen a heterocromatina foi rica em bases GC e AT (SWARÇA et al. 

2003). Já em Pseudopimelodidae, GOUVEIA et al (2015) após análise de banda C em 

Microglanis cottoides e Pseudopimelodus pulcher, mostraram que a heterocromatina é 

rica em bases AT, após coloração com o fluorocromo DAPI.  

Apesar de apresentarem heterocromatina com diferente composição de bases, as 

espécies das famílias de Heptapteridae e Pseudopimelodidae apresentam um padrão de 

distribuição semelhante, sendo encontradas regiões heterocromáticas pericentroméricas 
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e terminais dos cromossomos, parecendo ser esta uma característica destes grupos de 

peixes (Tabela 1).  

  Na revisão de SWARÇA et al. (2007) ainda eram poucos os dados de 

citogenética molecular, utilizando a hibridação fluorescente in situ (FISH), sendo que a 

maioria das populações analisadas possuíam apenas dados de descrição cariotípica e 

análise das Ag-RONs. Recentemente, mais estudos sobre a localização de DNAs 

ribossômicos foram realizados sendo que, das 125 populações estudadas de 

Heptapteridae, 66 possuem hibridação com sonda de DNAr 18S e 47 com sonda de 

DNAr 5S, com maior concentração de dados em três gêneros:  Imparfinis, Rhamdia e 

Pimelodella (Tabela 1). Entretanto, apesar do aumento deste tipo de análise os dados 

ainda são poucos em comparação com o número de espécies de heptapterídeos.  

 Em Pseudopimelodidae, hibridação com sonda de DNAr 18S foi realizada 

apenas em Lophiosilurus alexandri, Microglanis cottoides e Pseudopimelodus pulcher 

(Tabela 1) e a localização de sítios de DNAr 5S foi evidenciada, até o momento, 

somente em L. alexandri por MARQUES et al. (2008), em região terminal do braço 

longo de um par de cromossomos submetacêntricos.  

Em Heptapteridae, sítios de DNAr 18S podem aparecer em sintenia com sítios 

de DNAr 5S em algumas espécies como: Cetopsorhamdia iheringi, Imparfinis mirini, I. 

minutus, I. schubarti e Pimelodella gracialis ou estarem localizados em diferentes 

cromossomos do complemento (Tabela 1). O DNAr 5S está normalmente localizado em 

regiões intersticiais dos cromossomos, ocorrendo uma variação no par cromossômico 

portador deste cístron entre as espécies e até mesmo em diferentes populações da 

mesma espécie dessa família (Tabela 1).  

Algumas tendências evolutivas são consideradas dentro de Heptapteridae, para 

explicar, por exemplo, a maior prevalência do 2n=58, observado em alguns gêneros, 
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sendo considerado uma característica ancestral na família por BORBA et al. (2012). No 

gênero Imparfinis e Cetopsorhamdia, a localização das RONs em região intersticial dos 

cromossomos é considerada uma condição sinapomórfica, pois a maioria das espécies 

de heptapterídeos possuem RONs na região terminal (FENOCCHIO et al. 2003a; 

BORBA et al. 2012; FERREIRA et al. 2014). Como relacionado na Tabela 1, mais dois 

gêneros, Rhamdiopsis e Taunaya, possuem espécies com RONs em regiões 

cromossômicas intersticiais. Já em Pseudopimelodidae, todas as espécies analisadas, até 

o momento, possuem RONs em regiões terminais dos cromossomos (Tabela 1). 

Alguns autores relacionam a variação no 2n com rearranjos cromossômicos, 

como sugerido por MARGARIDO e MOREIRA-FILHO (2008) em estudo com 

Imparfinis hollandi que possui o menor número de cromossomos (2n=42), entre os 

heptapterídeos. Tais autores observaram quatro pares de cromossomos assimétricos (os 

maiores do complemento), sem marcação com sonda telomérica, e propuseram uma 

possível inativação do telômero, provavelmente devido à ocorrência de fusões 

cromossômicas na evolução cariotípica desta espécie. 

 

1.3- DNA Repetitivo: considerações gerais 

Devido ao maior número de sequenciamento de genomas e isolamento de 

sequências de DNAs repetitivos, houve uma constatação de que o genoma de eucariotos 

apresenta grande abundancia de DNAs repetitivos (BIÉMONT E VIEIRA, 2006). Por 

muito tempo esse tipo de DNA foi considerado como DNA lixo (junk DNA) 

(DOOLITTLE e SAPIENZA, 1980). Atualmente, já se sabe que DNAs repetitivos 

apresentam diversas funções estruturais e organizacionais no genoma, como na 

regulação de genes, replicação, rearranjos cromossômicos, reparo do DNA ou até 

mesmo envolvidos na causa de algumas doenças (SUMMER, 2003).  
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Diante dos estudos que levaram ao conhecimento da estrutura desses DNAs, 

várias metodologias vêm sendo empregadas para o isolamento e localização 

cromossômica em eucariotos, como a digestão genômica com enzima de restrição 

(SCHMIDT e HESLOP-HARRISON, 1996), construção de primer específico para 

determinado tipo de DNA repetitivo (NANDI et al. 2007), cinética de reassociação (C0t) 

(ZWICK et al. 1997). Esses DNAs repetitivos, quando utilizados no mapeamento 

cromossômico de diferentes organismos, podem ser importantes marcadores 

moleculares para o entendimento da estrutura e evolução no genoma de diferentes, 

ordens, famílias, gêneros ou espécies. 

Existem vários estudos com DNAs repetitivos relacionados com o mapeamento 

cromossômico mostrando-se como um importante marcador nos estudos citogenéticos 

de peixes, podendo auxiliar na compreensão da evolução e identificação de rearranjos 

cromossômicos, diferenciação de cromossomos sexuais (VICARI et al. 2008), 

problemas taxonômicos (BLANCO et al. 2011), e de cromossomos B (SILVA et al. 

2014).  

Os DNAs repetitivos são divididos de acordo com sua função, tamanho e 

distribuição dentro dos genomas e nas  famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae, 

são poucos  os estudos com este tipo de DNA, sendo que a maioria está relacionada com 

os repetitivos em tandem, como citado anteriormente, em estudos com mapeamento de 

DNAs ribossômicos 18S e 5S; o isolamento e caracterização dessas sequências são 

ainda mais raros, sendo realizados, até o momento, apenas em uma espécie da família 

Heptapteridae, Imparfinis schubarti, com sequências de DNAr 5S (GOUVEIA et al., 

submetido para publicação). 
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 1.3.1 - DNA repetitivo em tandem 

 Dentre os DNAs repetitivos em tandem (em sequência), estão inclusos os 

satélites, minissatélites e microssatélites que são divididos de acordo com sua unidade 

de repetição e de seu tamanho, podendo ser de 100pb, 10-100pb e de 2-6pb, 

respectivamente (SUMMER, 2003).  

Os microssatélites (SSRs), apesar de serem sequências muito curtas, podem 

desempenhar diversas funções no genoma eucarioto, podendo ser encontrados tanto 

distribuídos em regiões codificantes como não codificantes (TÓTH et al. 2000). Estudos 

demonstram uma importância evolutiva e dinâmica da distribuição genômica de SSRs 

como: alterações genéticas que influenciam nas funções da expressão dos genes, 

organização da cromatina, do ciclo celular e contribuição relativa na replicação e 

mecanismos de reparo do DNA associados à mutação e recombinação (revisão de YOU-

CHUN et al. 2002). 

A maior abundância de microssatélites de 30-67% dos genomas incluem os 

dinucleotídeos (AC)n e em segundo lugar os dinucleotídeos (AT)n (TÓTH et al. 2000). 

Existem diversos trabalhos com microssatélites em peixes, que possuem um relativo 

grau de abundância nos diferentes genomas, sendo que muitas espécies apresentam 

polimorfismos relacionados a essas sequências em seu genoma, como o peixe 

amazônico Pseudoplatystoma punctifer (SAULO-MACHADO et al. 2011). No baiacu 

japonês cerca de 3.21% de seu genoma é constituído de microssatélites (CROLLIUS et 

al. 2000). Os estudos de caracterização de diferentes tipos de microssatélites nos 

genomas de peixes, torna-se uma importante ferramenta para o entendimento da 

estrutura e organização de genomas (CHISTIAKOV et al. 2006).  

Nessa classificação de DNA repetitivo em tandem estão inclusas também, as 

famílias multigênicas como as histonas e os DNAs ribossômicos (DNAr). Os DNAs 
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ribossômicos podem ser divididos em duas classes: a primeira representada pelo DNAr 

45S, que compreende as regiões que transcrevem os genes RNAs 28S, 18S e 5,8S, além 

de espaçadores intergênicos; e a segunda, o DNAr 5S, consiste de uma sequência 

altamente conservada de 120 pares de base e espaçadores não transcritos (NTS) de 

tamanho variável (MARTINS e WASKO 2004; REBORDINOS et al. 2013). Esses 

RNAs interagem para formar as subunidades dos ribossomos que são responsáveis pela 

tradução de proteínas (LONG e DAWID, 1980). 

Existem alguns modelos para explicar a evolução de famílias multigênicas, como o 

modelo chamado nascimento-e-morte, que foi considerado o mais adequado para 

explicar a evolução a longo prazo destas famílias. De acordo com este modelo, os novos 

genes originam-se por duplicações sucessivas, e estes novos genes ou são mantidos 

durante um longo período de tempo ou se perdem, ou então degeneram em pseudogenes 

(REBORDINOS et al. 2013).  Os pseudogenes, possuem grande semelhança com os 

genes funcionais da mesma família, mas perderam sua capacidade de expressão devido 

a mutações adquiridas (MERLO et al. 2013). 

Em peixes, muitos estudos citogenéticos estão voltados para o isolamento e 

caracterização de sequências de DNAs ribossômicos 45S, 18S e 5S, com enfoque na 

evolução dessas sequências, bem como no mapeamento físico, com a utilização de 

sondas que são hibridizadas nos cromossomos de diferentes grupos de peixes. 

GORNUNG (2013), em uma revisão dos estudos com mapeamento de sítios de DNAr 

45 em peixes revela que, em espécies de diferentes grupos, 72% das espécies possuem  

1 ou 2 pares de cromossomos portadores deste sítio, sendo que em 43% das espécies de 

teleósteos possuem este sítio na região terminal do braço curto dos cromossomos. E 

sítios de DNAr 5S estão geralmente localizados em um par de cromossomos em região 

intersticial (MARTINS e WASKO, 2004; REBORDINOS et al. 2013).  
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1.3.2 DNAs repetitivos dispersos 

Neste grupo de DNAs estão os elementos transponíveis (TEs – “Transposable 

Elements”), que são fragmentos de DNA que possuem a capacidade de se mover em um 

determinado genoma, e já foi observado que a maioria dos genomas investigados até 

hoje, apresenta elementos transponíveis com relativo grau de abundância (BIÉMONT e 

VIEIRA, 2006). Com a evolução no conhecimento desses elementos, observou-se que 

eles poderiam influenciar o processo evolutivo do genoma de seu hospedeiro. A 

capacidade de mobilização pode estar relacionada com mudanças estruturais de larga 

escala, como: rearranjos cromossômicos, modificações nos padrões epigenéticos de 

regulação, além da geração de variabilidade genética e novos genes, consequentemente, 

inovações biológicas (FESCHOTTE e PHRITHAN, 2007).    

A primeira classificação dos TEs foi feita por FINNEGAN em 1989, que propôs 

que TEs se dividiam em duas classes: classe I - retrotransposons e classe II -   

transposons, que diferem conforme o seu mecanismo de mobilização. Os elementos da 

Classe I possuem um mecanismo de mobilização baseado em um intermediário de 

RNA, que utiliza duas enzimas: transcriptase reversa (RT) e integrase (IN). Primeiro, o 

RNA mensageiro (RNAm) do TE é transcrito pela maquinaria de transcrição do 

hospedeiro; após, o RNAm é revertido para DNA pela enzima transcriptase reversa e, 

em seguida, o fragmento de DNA é inserido em outra região do genoma pela enzima 

integrase. Este sistema de mobilização é conhecido como "copiar e colar". Já os 

elementos da Classe II possuem o sistema de mobilização conhecido como "cortar e 

colar", além de alguns também possuirem o sitema de "copiar e colar". Esses elementos 

possuem um intermediário de DNA, onde somente uma enzima, chamada transposase, 

retira o elemento de uma região do genoma e insere em outra (WICKER et al. 2007).   
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Ao longo do tempo novas descrições de TEs foram feitas devido o 

sequenciamento de vários genomas. Neste sentido, um novo sistema de classificação foi 

proposto por WICKER et al. (2007), que mantiveram as duas Classes propostas por 

FINNEGAN (1989) no entanto, adicionaram novas características do mecanismo de 

mobilização, similaridade de sequências e relações estruturais, seguindo uma ordem 

hierárquica de taxonomia como: Subclasse; Ordem; Superfamília; Família e Subfamília. 

Dentro da classificação de superfamília está incluso o transposon Mariner que 

pertence aos elementos de Classe II, Subclasse I e ordem TIR (Inverted Terminal 

Repeats). Este elemento se destaca por ser, provavelmente, a superfamília de transposon 

de DNA com maior distribuição na natureza (PLASTERK et al. 1999, WICKER et al. 

2007).  

Os elementos dessa superfamília (Tc1-Mariner) possuem, aproximadamente, de 

1 a 5kb de comprimento que codifica uma transposase de 282 a 345 aminoácidos, que é 

ladeada por duas TIRs que podem variar entre 17 a 1100 pb de comprimento 

(PLASTERK et al. 1999; LEROY et al. 2003). A transposase é composta por três 

domínios: dois domínios de ligação - um Homeodomínio e uma região amino terminal 

contendo uma helix-turn-helix-(HTH), motivo necessário para o reconhecimento e 

ligação das TIRs; e um domínio catalítico como DDD (aspartato/aspartato/aspartato) ou 

DDE (aspartato/aspartato/glutamato). Os TEs da superfamília Tc1-mariner têm 

preferência por inserções, em regiões TA, gerando um sítio de duplicação (TSDs, do 

inglês Target Site Duplication) TA (MUÑOZ-LÓPEZ e GARCÍA-PÉREZ, 2010).  

A estrutura, que é considerada simples, dos elementos dessa superfamília 

permite que sejam determinados alguns detalhes de seus mecanismos de transposição, 

como a estrutura tridimensional da transposase de alguns TEs ativos (RICHARDSON et 
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al. 2009) e muitos estudos in vitro com este transposon, tentam relacionar quais fatores 

influenciam a sua transposição (MUÑOS-LOPEZ et al. 2008; SINZELLE et al. 2008). 

Dentro de um determinado genoma, os TEs são considerados "parasitas" e 

inúmeras vias tem demonstrado que TEs podem influenciar a regulação da expressão 

gênica tanto a nível transcricional como pós-transcricional (FESCHOTTE, 2008). 

Esses elementos estão em constante processo de mutação, podendo ser 

autônomos, ou seja, possuem toda a maquinaria enzimática que é necessária para sua 

mobilidade; ou podem estar presentes como cópias não autônomas, em que necessitam 

das enzimas produzidas pelos autônomos para se transpor (FESCHOTTE e PRITHAM, 

2007). Entre os não autônomos podemos destacar os MITEs (elementos transponíveis 

miniaturas), que são elementos curtos (100-600pb) de classe II e compostos por 

sequências terminais invertidas, que podem surgir por mutações sucessivas e 

degenerações de elementos autônomos (WICKER et al. 2007; FESCHOTTE e 

PRITHAM, 2007). Esses elementos miniaturas podem estar inseridos em regiões 

intergênicas e influenciar genes sendo que, em estudos com plantas como arroz, MITEs 

estão se diferenciando a partir do transposon Mariner-like (FESCHOTTE et al. 2003). 

Existem poucos estudos com TEs em peixes, e a maioria está voltado para 

espécies com genoma já sequenciado, sendo mapeados apenas 15 tipos de TEs em 32 

espécies estudadas (FERREIRA et al. 2011). Os estudos com TEs em peixes estão 

relacionados com evolução de genomas, diferenciação de cromossomos sexuais e 

cromossomos supranumerários ou Bs. A maioria se concentra na caracterização de 

retrotransposons, em especial a família REX (retrotransposn Non-LTR caracterizado do 

genoma do peixe Xiphophorus), sendo estudado em 28 espécies, das quais 11 possuem 

os REX localizados em regiões heterocromáticas e em 17 estão dispersos no genoma. 

Há alguns estudos que relacionam REX com Tc1- mariner contribuindo para o processo 
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de diferenciação de cromossomo sexual (Y) em Chionodraco hamatus (revisão de 

FERREIRA et al. 2011).  

Mais recentemente, estudos com Tc1-mariner em espécies de Parodontidae, 

mostraram um acúmulo deste elemento no cromossomo W, sendo mais um indício que 

este transposon pode ser importante na evolução de cromossomos sexuais em peixes 

(SCHEMBERGER et al. 2014). Neste aspecto, devido à natureza desses elementos em 

contribuir para evolução de genes e rearranjos cromossômicos em peixes, a 

caracterização de TEs juntamente com estudos citogenéticos no mapeamento 

cromossômico dessas sequências é de suma importância para o entendimento da 

composição genômica de peixes Neotropicais. 
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Tabela I – Dados citogenéticos em espécies de peixes das famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae: m metacêntrico; sm submetacêntrico; st 
subtelocêntrico; a acrocêntrico; p braço curto; q braço longo; 2n número diplóide; Bs cromossomo supranumerário; crs cromossomo; NF número 
fundamental; BC banda C; AgRON região organizadora de nucléolo; Lg lagoa; R rio; Rb ribeirão; Rv reservatório. 
 

Família Heptapteridae           

Gênero/Espécie Localidade 2n Fórmula Cariotípica Bs NF AgRON rDNA 18S rDNA 5S BC Referência 

Cetopsorhamdia           

C. iheringi R. Capivara/SP 58 28m+24sm+6st - 110 Par 1 sm, q, intersticial - - Centroméricas e 
teloméricas 

Vissotto et al. (1999b) 

C. iheringi R.Pardo/SP 58 28m+24sm+6st - 110 Par 1 sm, q, intersticial - - Centroméricas e 
teloméricas 

Vissotto et al. (1999b) 

C. iheringi R. São 
Francisco/MG 

58 22m+16sm+10st+10a - 96 Par 1 sm, q, intersticial - - - Fenocchio et al. (2003a) 

C. iheringi R. das Marrecas/PR 58 22m+16sm+10st+10a - 96 Par 1 sm, q, intersticial - - - Fenocchio et al. (2003a) 

C. iheringi Rb. Minhocas /MG 58 28m+26sm+4st - 110 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

Par 1 m, q, 
intersticial 

Pericentromérica Kantek et al. (2015) 

Cetopsorhamdia sp. Rb. Canta Galo/SP 58 22m+16sm+10st+10a - 96 Par 1 m, q, intersticial - - - Fenocchio et al. (2003a) 

Heptapterus           

H. mustelinus Rb. Pindorama/PR 54 26m +18sm + 4st + 6a - 98 Par 1 m, q, terminal, par 
2 m, p, terminal, par 18 
sm, q, terminal e par 25 
a, p, terminal  

- - Centroméricas Yano e Margarido 
(2012) 

H. mustelinus Arroio Colombo/RS 54 32m+8sm+10st+4a - 102 Par 18 sm,q, terminal e 
par 25a,p, terminal 

Par 18 sm,q, 
terminal e par 25a,p, 
terminal 

1 par st, p, 
terminal 

Centroméricas e 
teloméricas 

Moraes (2014) 

H. mustelinus R. Forquetinha/RS 58 32m+12sm+4st+10a - 106 Par 18 sm,q, terminal e 
par 25a,p, terminal 

Par 18 sm,q, 
terminal e par 25a,p, 
terminal 

1 par st, p, 
terminal 

Centroméricas e 
teloméricas 

Moraes (2014) 

           

Imparfinis           

I. borodini (citado como 
H. longicauda) 

Rb. Quinta/SP 52 22m+26sm+4st - 100 Par 1 m, p e 1 par st, 
p,terminal 

- - Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Vissotto et al. (1999b) 

I. hollandi Salto Osório, R. 42 22m+10sm+10st - 74 Par 18st terminal - - Par 8m e 18st 
terminal e 12sm 

Margarido e Moreira-
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Iguaçu/PR intersticial Filho (2008) 

I. mirini Rb. Jacutinga/ PR 58 36m + 22sm - 116 Par 1m, q, intersticial  Par 1 m, q, 
intersticial 

- Terminal e 
intersticial  

Gouveia et al. (2013) 

I. mirini R. Araras/SP 58 36m+18sm+4st - 116 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

Intersticial. q do 
par 1 e um 
pequeno par m 
pericentromérica 

Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Ferreira et al. (2014) 

I. mirini Pilar do Sul/SP 58 36m+18sm+4st - 116 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

Intersticial q do 
par 1 e um 
pequeno par m 
pericentromérica 

Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Ferreira et al. (2014) 

I. mirini R. Capivara/SP 58 42m+12sm+4st - 116 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

Intersticial q do 
par 1 e um 
pequeno par m 
pericentromérica 

Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Ferreira et al. (2014) 

I. mirini Conchas-SP 58 42m+12sm+4st - 116 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

Intersticial q do 
par 1 e um 
pequeno par m 
pericentromérica 

Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Ferreira et al. (2014) 

I. mirini R. Passa Cinco/SP 58 42m+12sm+4st - 116 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

Intersticial q do 
par 1 e um 
pequeno par m 
pericentromérica 

Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Ferreira et al. (2014) 

I. mirini R. Paraitinga/SP 58 42m+12sm+4st - 116 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

Intersticial q do 
par 1 e um 
pequeno par m 
pericentromérica 

Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Ferreira et al. (2014) 

I. minutus Rb. Jacuí/SP 58  - 116 Par 1 m, q, intersticial - - Centroméricas e 
pericentroméricas 

Garcia e Almeida-
Toledo (2006) 

I. minutus Cunha/SP 58 42m+12sm+4st - 116 Par 1 m, q, intersticial Par 1, q, intersticial  Intersticial q do 
par 1 e um 
pequeno par m 
pericentromérica 

Centromérica, 
intersticial e 
telomérica 

Ferreira et al. (2014) 

Imparfinis cf. piperatus R. Juquiá /SP 56 24m+12sm+20st - 92 Par 1 st, q, intersticial - - - Fenocchio et al. (2003a) 

Imparfinis cf. pipetarus R. Juquiá/SP 56 22m+26sm+4st+4a - 104 Par 1 a, q, intersticial - - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Vissotto et al. (2001) 

I. piperatus R. Araras/SP 58 32m+26sm - 116 Par 1 m, q, intersticial - - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Vissotto et al. (2001) 

I. piperatus R. Grande/SP 58 26m+22sm+8st+2a - 106 Par 1 m, q, intersticial - - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Vissotto et al. (2001) 



 29 

Imparfinis aff. schubarti Rb.Marrequinhas/ 
PR 

58 28m+28sm+2st - 114 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

- Pericentroméricas e 
teloméricas 

Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti Rb Três Bocas/ PR 58 28m+28sm+2st - 114 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

- Pericentroméricas e 
teloméricas 

Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R. Água da 
Floresta/PR 

58 28m+28sm+2st - 114 Par 1 m, q, intersticial Par 1 m, q, 
intersticial 

- Pericentroméricas e 
teloméricas 

Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R.Vinícius/PR 58 28m+28sm+2st - 114 Par 1 m, q, intersticial par 1 m, q, 
intersticial 

- Pericentroméricas e 
teloméricas 

Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R. Taquari/PR 58 28m+28sm+2st - 114 Par 1 m, q, intersticial par 1 m, q, 
intersticial 

- Pericentroméricas e 
teloméricas 

Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R.Jataizinho/PR 58 28m+28sm+2st - 114 Par 1 m, q, intersticial par 1 m, q, 
intersticial 

- Pericentroméricas e 
teloméricas 

Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti Rb. Canta Galo/SP  58 22m+18sm+10st+8a - 98 Par 1 m, q, intersticial - - - Fenocchio et al. (2003a) 

Imparfinis aff. schubarti Rb. Três Bocas/PR 58 22m+18sm+10st+8a - 98 Par 1 m, q, intersticial - - - Fenocchio et al. (2003a) 

I.cf. schubarti Ribeirões da Bacia 
do Alto Paraná 

58 24m+22sm+12st - 104 Par 14 sm, q, intersticial Par 14 sm, q, 
intersticial 

- Pericentroméricas e 
teloméricas 

Borba et al. (2012) 

I. schubarti Drenagem 
Piumhi/MG 

58 18m+34sm+6st - 110 Par 10, q, intersticial Par 10, q, intersticial Sintênica 18S 
Constrição 
secundária,par 10, 
q, intersticial  

Pericentroméricas e 
teloméricas 

Kantek et al. (2009) 

I. schubarti Rb. Três Bocas/PR 58 30m + 28sm - 116 Par 1, q, intersticial  par 1, q, intersticial  - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Gouveia et al. (2013) 

I. schubarti Rio  Laranjinha/PR 58 30m + 28sm - 116 Par 1, q, intersticial  par 1, q, intersticial - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Gouveia et al. (2013) 

I. schubarti Rio Ivaí/PR 58 28m + 28sm + 2st - 116 Par 1, q, intersticial Par 1, q, intersticial - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Barbosa et al.(2015) 

Phenacorhamdia           

P. tenebrosa Ribeirões da Bacia 
do Alto Paraná 

58 30m+22sm+6st - 110 Par 16 sm, q, terminal - - Presentes em 4 pares 
de crs 

Borba et al. (2012) 

Pimelodella           

P. avanhandavae R. Araquá/SP  46 20m+20sm+6st - 86 1 par st, p, terminal - - Centroméricas Vissotto et al. (1999b) 

P.avanhandavae R.Capivara/SP 46 20m+20sm+6st - 86 1 par st, p, terminal - - Centroméricas Vissotto et al. (1999b) 

Pimelodella aff. 
avanhandavae 

R. Tibagi/PR 52 30m+22sm - 104 1 par m, p, terminal - - Centromérica e 
telomérica 

Swarça et al. (2003) 

P. australis Arroio Ribeiro/RS 58 34m+10sm+8st+6a - 110 Par 20,p,terminal Par 20,p,terminal - Centromérica e 
telomérica 

Moraes (2014) 
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P. boschmai Mogi-Guaçu 
Araras/SP 

46 38m+8sm  

XY/XX 

- 84 Par 21, sm, p terminal Par 21, p terminal Par 20 sm, p, 
terminal 

Centromérica e 
telomérica 

Garcia; Almeida-Toledo 
(2010) 

P. gracialis Paraná 
Mariápolis/SP 

46 34m+12sm - 92 Par 18, sm, p terminal Par 18, p terminal Pares 18 e 22 sm, 
p, terminal, 1 crs 
par 19, q, 
intersticial 

Intersticial Garcia; Almeida-Toledo 
(2010) 

P. griffini R. Miranda/MS 46 38 m-sm + 8 st-a - 84 - - - - Souza-Shibatta et al. 
(2013) 

P. meeki R. Limoeiro/PR 46 30m+12sm+4st - 88 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal - - Vidotto et al. (2004) 

P. meeki R. Couro de Boi/PR  46 30m+12sm+4st - 88 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal - - Vidotto et al. (2004) 

P. meeki R. Gabriel da 
Cunha/PR 

46 30m+12sm+4st - 88 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal - - Vidotto et al. (2004) 

P. meeki São Miguel 

Arcanjo/SP  

46 28m+12sm+6st - 86 Par 20 sm, p, terminal Par 20 sm, p, 
terminal 

Par 19, sm, p 
terminal 

Pericentroméricas Garcia; Almeida-Toledo 
(2010) 

P. meeki Pilar doSul/SP 46 28m+12sm+6st - 86 Par 20 sm, p, terminal Par 20 sm, p, 
terminal 

Par 19, sm, p 
terminal 

Pericentroméricas Garcia; Almeida-Toledo 
(2010) 

P. meeki Rb. Jacutinga/PR 46 26m + 14sm + 6st - 92 Par 17 sm, p, terminal Par 17 sm, p, 
terminal 

- Fracas marcações 
terminais e 
pericentroméricas 

 Gouveia et al (2013) 

P. meeki Ribeirões da Bacia 
do Alto Paraná 

46 26m+16sm+4st - 88 Par 15 sm, q, terminal Par 15 sm, q, 
terminal 

- Presentes em 2 pares 
de crs 

Borba et al (2012) 

P. lateristriga Paraíba do Sul 
Angra/RJ 

58 36m+22sm - 116 Par 20, p terminal Par 20, sm, p 
terminal 

Par 14, m, q, 
pericentromerica 

Pericentroméricas e 
teloméricas 

Garcia; Almeida-Toledo 
(2010) 

P. laurenti Cordisburgo/MG 46 28m + 14sm + 4st - 88 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p 
terminal 

Pericentromérica Dazzani et al. (2012) 

Pimelodella sp. R. Mogi-Guaçu/SP 46 40m-sm+6st-a 

XX/XY 

- 86 1 par m-sm, p, terminal - - - Dias e Foresti (1993) 

Pimelodella sp. Rio Cuiabá/MT 46 26m + 10sm + 10st - 92 Par 14 sm, p, terminal Par 14 sm, p, 
terminal 

- Par 14 sm, q, 
intersticial 

Barbosa et al. (2015) 

Pimelodella sp.1 R. Paraná/PR 46 20m+20sm+6a - 86 1 par sm, p, terminal, 
BC+ 

- - Centroméricas e 
teloméricas 

Vasconcelos e Martins-
Santos (2000) 

Pimelodella sp.2 R. Paraná/PR 52 22m+22sm+8st - 96 1 par sm, p, terminal, 
BC+ 

- - Centroméricas e 
teloméricas 

Vasconcelos e Martins-
Santos (2000) 

Pimelodella sp. Pardo Cardoso/SP 46 34m+12sm 4 92 Par 21, sm, p, terminal e 
supranumerários 

Par 21, sm, p, 
terminal 

Par 22, sm, p, 
terminal e  crs par 
6, m, q terminal 

Pericentromérica Garcia; Almeida-Toledo 
(2010) 

Pimelodella sp. Botucatu/SP 46 28m +12 sm + 6st - 86 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal 1 par sm, 1 par m, 
p terminal 

Pericentromérica Dazzani et al. (2012) 
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Pimelodella sp. Colina/SP 46 28m +12 sm + 6st - 86 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p 
terminal 

Pericentromérica Dazzani et al. (2012) 

Pimelodella sp. Guapiara/SP 46 26m +16 sm + 4st - 88 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p 
terminal 

Pericentromérica Dazzani et al. (2012) 

Pimelodella sp. Pirassununga/SP 46 28m +14 sm + 4st - 88 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p 
terminal 

Pericentromérica Dazzani et al. (2012) 

P. spelaea S. Domingos/GO 46 28m +14 sm + 4st - 88 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal 2 pairs sm, p 
terminal 

Pericentromérica Dazzani et al. (2012) 

P. taenioptera R. Miranda/ MS 52 42 m-sm + 10 st-a - 94 - - - - Souza-Shibatta et al. 
(2013) 

P. taenioptera Rio Aricá 
Mirim/MT 

52 26m + 22sm + 4st - 104 Par 14 sm, p, terminal Par 14 sm, p, 
terminal 

- Pericentrompérica, 
intersticial, terminal 

Barbosa et al. (2015) 

P. vittata Rb. Minhocas/MG 46 16m+22sm+8st - 92 Par 17 sm, q, terminal Par 17 sm, q, 
terminal 

Par sm, q, 
terminal 

Pericentromérica Kantek et al. (2015) 

Rhamdella           

R.microcephala R.Machado/MG 56 18m+30sm+8st-a - 104 1 par sm, q, intertsticial, 
BC+ 

- - Pericentromérica Fonseca et al. (2003) 

R. eriarcha R. Forquetinha/RS 58 46m-sm+8st+4a - 112 Par 6,q, terminal Par 6,q, terminal - Centroméricas e 
teloméricas 

Moraes (2014) 

Rhamdia           

R branneri. Us. Salto Segredo – 
R.Iguaçu/PR 

58 36m+14sm+4st+4a 0-2 108 1 par a, p e 1 par st, q, 
terminal 

- - Teloméricas, 
intersticial q, pares 
sm e st 

Abucarma e Martins-
Santos (2001) 

R. hilarii R. Onça/SP 58 36m+18sm+8a - 116 - - - - Toledo e Ferrari (1976) 

R. hilarii  Monjolinho/SP 58 - 0-5 >100 1 par, p terminal, BC+ - - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Fenocchio e Bertollo 
(1990) 

Rhamdia cf. hilarii Rv. Jurumirim/SP; 
Rb. Quinta/SP; Rb. 
Jacutinga/SP; Rb. 
Hortelã/ SP; R. 
Araquá/SP; R. 
Pardo/SP 

58 30m+18sm+10st 0-3 106 1 par sm, p,terminal - - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Vissotto et al. (1999a) 

R. hilarii Rv. Lobo/SP 58 - 0-3 ~108 1 par st, p, terminal, BC+ - - Restringia-se a RON Fenocchio et al. (2000) 

R. hilarii Rv. “29”/SP 58 - 0-5 ~108 1 par st, p, terminal, BC+ - - Restringia-se a RON Fenocchio et al. (2000) 

R. hilarii R. Mogi-Guaçu/SP 58 - - ~108 1 par st, p, terminal, BC+ - - Restringia-se a RON Fenocchio et al. (2000) 

R. hilarii R. São 
Franscisco/MG 

58 - 2 ~108 1 par st, p, terminal, BC+ - - Restringia-se a RON Fenocchio etal. (2000) 
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R. hilarii R. Aguapey/Ar 58 - - ~108 1 par st, p, terminal,  - - Restringia-se a RON Fenocchio et al. (2000) 

R. hilarii R. Mogi-guaçu/SP 58 58m/sm 0-2 116 1 par m-sm, p, terminal, 
BC+ 

- - Teloméricas Maistro et al. (2002) 

R. hilarii R. Aguapey/Ar 58 26m+16sm+8st+8a - 100 1 par a, p, terminal - - - Fenocchio et al. (2003a) 

R. laticauda EUA 58 - - 100±4 - - - - Le Grande (1981) 

Rhamdia prope quelen Rb. Minhocas/MG 58 + 
3n=87 

26m+16sm+14st+2a - 74 Par 10m, q, terminal Par 10m, q, terminal sm, p, intersticial - Kantek et al. (2015) 

R. quelen R. Oeste – 
Cascavel/PR 

58 36m+10sm+12st - 104 Par 27, st, p terminal Par 27, st, p terminal 1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Sangão – 
Cascavel/PR 

58 32m+8sm+12st+6a 0-1 98 Par 26, st, p terminal Par 26, st, p terminal 1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Angra dos Reis/RJ 58 40m+10sm+8st - 108 Par 24, sm,  p terminal Par 24, sm,  p 
terminal 

1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen R. São José /RJ 58 36m+14sm+8st 0-1 108 Par 27, st, p terminal Par 27, st, p terminal 1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen R. Paraíba do 
Sul/RJ 

58 36m+14sm+8st 0-1 108 Par 27, st, p terminal Par 27, st, p terminal 1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Araras/SP 58 40m+10sm+8st 0-5 108 Par 24, sm,  p terminal Par 24, sm,  p 
terminal 

1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen R. Capivra-
Botucatu/SP 

58 44m+12sm+2st 0-1 114 Par 26, sm, p terminal Par 26, sm, p 
terminal 

1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Colina/SP 58 36m+10sm+12st 0-5 104 Par 27, st, p terminal Par 27, st, p terminal 1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Guapiara/SP 58 36m+10sm+12st - 104 Par 27, st, p terminal Par 27, st, p terminal 1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Iguapé/SP 58 36m+10sm+12st - 104 Par 27, st, p terminal Par 27, st, p terminal 1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen R. Passa Cinco – 
Ipeúna/SP 

58 34m+16sm+8st 0-4 108 Par 24, sm, p terminal Par 24, sm, p 
terminal 

1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 

Garcia et al. (2010) 
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terminal 

R. quelen Fortuna – 
Mariápolis/SP 

58 40m+10sm+8st 0-1 108 Par 24, sm, p terminal Par 24, sm,  p 
terminal 

Pericentromérica 
em1 par m,q, e 1 
par st, p 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Piquete/SP 58 40m+10sm+8st 0-2 108 Par 24, sm,  p terminal Par 24, sm,  p 
terminal 

1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Sto. Antônio do 
Pinhal/SP 

58 30m+14sm+12st+2a 0-2 102 Par 27, a, p, terminal Par 27, a,  p, 
terminal 

1 par m,q, 
pericentromérica 

Intersticial, 
centromérica e 
terminal 

Garcia et al. (2010) 

R. quelen Lg. dos Quadros/RS  58 52m/sm/st+6a 0-2 110 1 par a, p, terminal - - - Hochberg e Erdtmann 
(1988) 

R. quelen R.Guaíba/RS 58 52m/sm/st+6a 0-2 110 1 par a, p, terminal - - - Hochberg e Erdtmann 
(1988) 

R. quelen R. Mogi-Guaçu/SP 58 - 4 ~108 1 par st, p, terminal, BC+ - - Restringia-se a RON Fenocchio et al. (2000) 

R. quelen R.Iguaçu/SC 58 - 0-1 ~108 1 par st, p, terminal, BC+ - - Restringia-se a RON Fenocchio et al. (2000) 

R. quelen R.Paraná/Ar 58 - - ~108 1 par st, p, terminal, BC+ - - Restringia-se a RON Fenocchio et al. (2000) 

R. quelen R. Paraná/Ar 58 26m+16sm+8st+8a - 100 1 par a, p, terminal - - - Fenocchio et al. (2003a) 

R. quelen R. Iguaçu/PR 58 32m+16sm+6st+4a 0-1 106 1 par st, p, terminal, - - Teloméricas Fenocchio et al. (2003b) 

R. quelen R.Iguaçu/PR 58 32m+16sm+6st+4a - 106 1 par st, p, terminal, BC+ - - Teloméricas Swarça et al. (2003b) 

R. quelen R.Taquarussu/PR 58 26m+20sm+6st+6a 1-4 104 1 par st, p, terminal - - Teloméricas e 
centroméricas 

Stivari e Martins-Santos 
(2004) 

R. quelen Rb. Maringá/PR 58 26m+22sm+6st+4a/ 

26m+24sm+8st 

- 106 

108 

1 par sm, p, terminal - - Teloméricas e 
centroméricas 

Stivari e Martins-Santos 
(2004) 

R. quelen Rb. Lindóia/PR 58 30m+14sm+10st+4a - 102 1 par sm, p, terminal - - Teloméricas e 
centroméricas 

Tsuda et al. (2010) 

R. quelen Rb. Lindóia/PR 3n=87 45m+21sm+15st+6a - 153 1 par sm, p, terminal - - Teloméricas e 
centroméricas 

Tsuda et al. (2010) 

R. quelen Serra da 
Bodoquena,/MS 

58 36m+16sm+6st 0-3 110 Par 20, p terminal - - Pericentroméricas e 
teloméricas 

Moraes et al. (2007) 

R. quelen Água dos Patos/SP 58 36m+16sm+6st 0-2 110 - - - Terminais e 
Pericentroméricas 

Moraes et al. (2009) 

R. quelen Água das Pedras/PR 58 36m+16sm+6st 0-2 110 - - - Terminais e 
Pericentroméricas 

Moraes et al. (2009) 

R. quelen Taquari/PR 58 36m+16sm+6st 0-2 110 - - - Terminais e 
Pericentroméricas 

Moraes et al. (2009) 



 34 

R. quelen FUNPIVI/SC 58 36m+16sm+6st 0-2 110 - - - Terminais e 
Pericentroméricas 

Moraes et al. (2009) 

 

R. quelen Mogi-Guaçu 58 22m+18sm+12st+6a - 98 1 par a, p terminal 1 par a, p terminal Par 14, sm, q 
intersticial 

Terminais e 
pericentroméricas 

Martinez et al. (2011) 

R. quelen Araguaia 58 18m+18sm+14st+8a 1-5 94 1 par a, p terminal 1 par a, p terminal Par 10, sm, p, 
intersticial 

Terminais e 
pericentroméricas 

Martinez et al. (2011) 

R. quelen Lagoa da Usina 
Elétrica Ney 
Braga/PR 

58 38m/sm+14st+6a - 96 1 par st, p terminal 1 par st, p terminal 1 par, p terminal Telomérica e 
bitelomérica 

Silva et al. (2011) 

R. quelen Lagoa da Usina 
Elétrica Ney 
Braga/PR 

3n=87 57m/sm+21st+9a - 144 3 cromossomos st, p 
terminal 

3 crs st, p terminal 3 crs , p terminal Telomérica e 
bitelomérica 

Silva et al. (2011) 

R. quelen Ribeirões da Bacia 
do Alto Paraná 

58 32m+18sm+8st  2 116 Par 18 sm, q, terminal Par 18 sm, q, 
terminal 

- Terminais e 
centroméricas e B 
heterocromatico 

Borba et al. (2012) 

R.sapo Buenos Aires/Ar 58 44 m/sm + 14st/a 0-1 102 - - - - Valcarcel et al. (1993) 

Rhamdia sp. EUA 58 - - 100±4 - - - - Le Grande (1981) 

Rhamdia sp. Us. Salto Segredo–
R.Iguaçu/PR 

58 36m+14sm+4st+4a 0-2 108 1 par a, p, terminal - - Teloméricas e 
centroméricas 

Abucarma e Martins-
Santos (2001) 

Rhamdia sp. Rb. Grande 58 46m/sm+12st/a 0-4 104 1 par st, p, terminal 1 par st, p, terminal 1 par m/sm, 
pericentromerica 

Centroméricas e 
teloméricas 

Garcia et al. (2003) 

Rhamdia sp. Rb. Grande/SP 3n=87 69m/sm+18st/a - 156 1 par st, p, terminal 1 par st, p, terminal 1 par m/sm, 
pericentromerica 

Centroméricas e 
teloméricas 

Garcia et al. (2003) 

R. voulezi Us. Salto Segredo –
R.Iguaçu/PR 

58 36m+14sm+4st+4a 0-2 108 1 par a, p e 1 par st, q, 
terminal 

- - Teloméricas e 
centroméricas 

Abucarma e Martins- 
Santos (2001) 

Rhamdiopsis           

Rhamdiopsis prope 
microcephala 

Rb. Minhocas/MG 56 12m+30sm+14st - 112 Par 16, p, intersticial Par 16, p, intersticial Múltipla, sm e st, 
p, terminal 

Pericentromérica Kantek et al. (2015) 

           

Taunaya           

T. bifasciata Ribeirões da Bacia 
do Alto Paraná 

58 20m+18sm+20st - 96 Par 23 sm, q, intersticial Par 23 sm, q, 
intersticial 

- Terminais e 
centroméricas 

Borba et al. (2012) 

           

Família 
Pseudopimelodidae 

          

Gênero/Espécie Localidade 2n Fórmula Cariotípica Bs NF RON rDNA 18S rDNA 5S BC Referência 
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Cephalosilurus            

C. apurensis R. Orinoco/ 
Venezuela 

54 6m+28sm+14st+6a - - Par 19 st p terminal - - Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Martinez et al. (2008) 

Lophiosilurus           

L. alexandri R. São Francisco 54 16m+18sm+10st+10a - - 1 par sm, p, terminal 1 par sm, p, terminal 1 par sm, q, 
terminal 

Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Marques et al. (2008) 

Microglanis           

Microglanis aff. 
cottoides 

Rb. Cavalo, R. 
Jaraguá do Sul/SC 

54 10m+32sm+10st+2a - - Par 23st, p e par 22st, q, 
terminal 

- - Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Martinez et al. (2008) 

M. cottoides R. Araquá e R. 
Capivara 

54 22m+20sm+12st - 96 Par 1m, q, terminal - - Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Vissotto et al. (1999) 

M. cottoides R.Forquetinha/RS 54 +  
3n=81 

30m+14sm+6st+4a - 104 Par 24 st, p, terminal Par 24 st, p, terminal - Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Gouveia et al. (2015)  

Pseudopimelodus           

P. bufonius Aq. Trade/ 
Amazonia 

54 12m+30sm+12st - - Pares 9, 10 e 11 sm, p, 
terminal 

- - Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Martinez et al. (2008) 

P. bufonius R. Capim/PR 54 18m+22sm+6st+8a - 100 1 par m,p terminal - - - Souza et al. (2003) 

P. mangurus R. Mogi-Guaçu/SP 54 6m+26sm+12st+10a - - Par 19st, p, terminal - - Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Martinez et al. (2004) 

P. pulcher R. Laranjinha/PR 54 20m+16sm+10st+8a - 90 Par 12 sm e par 23st, p, 
terminal 

Par 12 sm e par 23st, 
p, terminal 

- Teloméricas, 
pericentromérica e 
centroméricas 

Gouveia et al. (2015) 
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2 – OBJETIVOS 

2.1- Objetivo Geral: 

Caracterizar citogeneticamente espécies de peixes das famílias Heptapteridae e 

Pseudopimelodidae de diferentes bacias hidrográficas, bem como, utilizar de 

ferramentas como o isolamento e mapeamento físico de diferentes tipos DNAs 

repetitivos nos genomas dessas espécies e inferir sobre as tendências evolutivas 

desses grupos de peixes.  

2.2- Objetivos Específicos: 

 
 Estabelecer o número diplóide, fórmula cariotípica, localização das AgRONs e 

distribuição da heterocromatina de diferentes espécies das famílias 

Heptapteridae e Pseudopimelodidae. 

 

 Identificar as regiões cromossômicas ricas em pares de bases GC e localizar 

sítios de DNAr 18S e 5S nos cromossomos das diferentes espécies das famílias 

Heptapteridae e Pseudopimelodidae. 

 

 Isolar e caracterizar sequências de transposon Tc1-mariner no genoma de 

Imparfinis schubarti e fazer o mapeamento dessas sequências juntamente com 

outros DNAs repetitivos em Imparfinis schubarti e Imparfinis borodini, com 

uma breve discussão da composição genômica de alguns DNAs repetitivos das 

espécies desse gênero. 

 

 Comparar os estudos citogenéticos entre espécies de peixes da família 

Heptapteridae e Pseudopimelodidae, do presente estudo e da literatura, para 

compreender melhor os processos de diferenciação cromossômica e evolução 

cariotípica dessas duas famílias. 
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3- LOCAIS DE ESTUDO E ESPÉCIES ESTUDADAS 
3.1- Bacia do rio Ivaí: 
 
- Rio Quexada/Borrazópolis/PR (23º56’9.65”S e 51º39’26.08”W): Imparfinis schubarti 
- 6 espécimes (2 fêmeas e 4 machos) e Pimelodella meeki 10 indivíduos (4 fêmeas e 6 
machos) (Fig. 1) 
 
- Rio Pereira/Faxinal/PR (24°05'34.94''S e 51°17'15.86''W): Imparfinis borodini-4 
indivíduos (2 sexo não identificado e 2 fêmeas) (Fig.1) 
 
3.1.1- Bacia do rio Paranapanema: 
 
- Rio Água das Araras/Santa Mariana/PR (23º10’26.1”S e 50º20’2.54”W): Imparfinis 
schubarti - 4 indivíduos (1 fêmea e 3 machos) (Fig.1) 
 
- Rio Taquari/Jataizinho/PR (23º13’46.2”S e 50º56’30.9”W): Imparfinis schubarti -23 
indivíduos (9 fêmeas e 14 machos) (Fig.1) 
 
- Ribeirão Três Bocas/Londrina/PR (23º23’06.6”S e 51º04’35.8”W): Cetopsorhamdia 
iheringi- 5 espécimes de (3 fêmeas e 2 machos) (Fig.1) 
 
- Rio Vermelho/Rolândia/PR (23º13’0.95”S e 51º20’0.88”W): Imparfinis schubarti -24 
indivíduos (15 fêmeas e 9 machos) e Phenacorhamdia tenebrosa 6 espécimes (5 fêmeas 
e 1 macho) (Fig.1) 
 
3.1.2- Bacia hidrográfica do rio Ribeira do Iguape/SP 
 
-Rio Batatal (24º 36’ 34,7’’S e 48º 17’ 14,2’’W) Microglais cottoides- 5 espécimes (5 
fêmeas) (Fig.1) 
 
-Rio Iporanga (24º 34’ 49’’ S e 48º 35’ 30,2’’ W Microglais cottoides- 8 indivíduos (7 
fêmeas e 1 macho) (Fig.1) 
 
3.1.3- Bacia Hidrográfica de Tagaçaba/PR 
 
-Rio das Antas (25º 13’ 35,2’’S e 48º 34’ 03,9’’W) Microglanis cottoides- 6 espécimes 
de (2 fêmeas e 4 machos) (Fig.1) 
 
3.1.4- Bacia do Tramandaí/RS 
 
-Rio Maquiné (29º 39’ 10.4’’ S e 50º 12’ 31,8’’W) Microglanis cibelae- 6 espécimes (6 
fêmeas) (Fig.1) 



 38 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 1- Mapa evidenciando os locais de coleta e fotos representativas dos exemplares dos peixes estudados. (a) Cetopsorhamdia iheringi; (b) Imparfinis schubarti; (c) 
Imparfinis borodini; (d) Phenacorhamdia tenebrosa; (e) Pimelodella meeki; (f) Microglanis cottoides (foto obtida de CARVALHO et al. 2011) (g) Microglanis cibelae (foto 
de Juceli Gouveia). Imagens das fotos dos peixes cedidas pelo mestrando Raul Henrique Cardoso Nascimento, pertencentes ao Museu de Zoologia da Universidade Estadual 
de Londrina (MZUEL), Paraná, Brasil, e laboratório de Zoologia da Universidade Estadual do Norte do Paraná-UENP - CCP. 
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Resumo 
 
Mapeamento físico de diferentes tipos de DNAs repetitivos no cariótipo de peixes é 
importante para o entendimento da organização e evolução cariotípica de diferentes 
ordens, famílias, gênero ou espécies. Esses elementos podem refletir a organização 
genômica de diferentes organismos quando isolados e mapeados nos cromossomos de 
diferentes espécies. Peixes do gênero Imparfinis possuem uma ampla diversidade 
cariotípica em relação ao número diploide e localização de DNAs ribossômicos, 
entretanto, são poucos os dados com análises de sequências de DNAs repetitivos nas 
espécies desse gênero. Assim, neste estudo foi feito o isolamento e caracterização de 
transposon Tc1-mariner do genoma de Imparfinis schubarti e, juntamente com sondas 
DNAs ribossômicos 18S e 5S e microssatélites, foram hibridizados nos cromossomos 
de Imparfinis borodini e Imparfinis schubarti. Foram observadas diferença no cariótipo 
e número diploide, entre essas duas espécies, além de apresentarem peculiaridades 
importantes. Por exemplo, a localização de Tc1-mariner que foi evidenciada em regiões 
heterocromáticas apresentou diferente padrão de dispersão nos cromossomos de I. 
borodini e I. schubarti, assim como sítios de microssatélites. O par cromossômico 1 se 
apresentou como um cromossomo marcador tanto em I. borodini como em I. schubarti 
em sua morfologia e distribuição de DNAs repetitivos. Diante do fato das sequências de 
Tc1-mariner, isoladas do genoma de Imparfinis schubarti, apresentarem domínios 
truncados e com baixo índice de similaridade entre elas, sugere-se que esse transposon 
parece estar sofrendo o processo de deteriorização molecular devido a eventos internos 
de mutação. Os dados do presente estudo, além de contribuir com uma breve discussão 
sobre a diversidade cariotípica, localização e evolução de DNAs ribossômicos em 
diferentes espécies de Imparfinis, revelou que o genoma de I. borodini e I. schubarti 
possui elementos transponíveis e microssatélites em abundância e com diferente padrão 
de distribuição nos cariótipos, sugerindo que a evolução cariotípica dessas espécies é 
bastante divergente. 
 
Palavra-chave: DNAr, MITEs, microssatélite, evolução cariotípica. 
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Introdução 

O genoma dos eucariotos apresenta significativa quantidade de DNAs repetitivos 

incluindo os repetitivos in tandem, satélites, minissatélites, microssatélites, DNAs 

ribossômicos (Summer 2003; Martins e Wasko 2004) e também os repetitivos dispersos 

como os elementos transponíveis (TEs), que tem a capacidade de se mover nos genomas 

(Jurka et al. 2005). Estudos demonstram que essas sequências são de grande 

importância para a estrutura e função da organização genômica de eucariotos (Nandi et 

al. 2007).  

DNAs ribossômicos pertencem a famílias multigênicas de DNA que codificam 

os genes RNArs que são responsáveis para a formação das subunidades dos ribossomos.  

Em animais, a grande subunidade do ribossomo é formada pela associação de uma cópia 

de rRNA (28S, 5.8S e 5S) com cerca de 49 proteínas ribossomais, e a pequena 

subunidade é formada pela associação de uma cópia de rRNA 18S com cerca de 33 

proteínas ribossômica (Long e David 1980). 

Repetições simples de 2-5pb (SSRs) ou microssatélites como mononucleotídeos, 

dinucleotídeos, trinucleotídeos e pentanucleotídeos, são variáveis em abundância nos 

diferentes genomas (Schmidt e Heslop-Harrison 1996; Reilly et al. 1996; Cuadrado e 

Schwarzacher 1998; Mesquita et al. 2003; Chistiakov et al. 2006) e podem desempenhar 

um papel importante na evolução genômica, podendo ser relacionados com regiões 

codificadoras ou não (Tóth et al. 2000).  

Diante do aumento do número de genomas sequenciados, uma constatação foi 

que grande parte deles são constituídos de TEs. Em alguns casos extremos, como no 

genoma de Rana esculenta, Zea mays, Drosophila melanogaster e Homo sapiens, os 

TEs representam, respectivamente, 77, 60, 15-22 e 45% do genoma (Biémont e Vieira 

2006). O papel destes elementos tem sido muito discutido em organismos aquáticos, 

principalmente em peixes (Benjamin et al. 2007; Jiang et al. 2011), onde condições da 

água e diferentes tecidos parecem ser determinantes para expressão diferencial desses 

elementos (Grandbastien 1998; Barbosa et al. 2014).  

Elementos transponíveis (TEs) incluem transposons e retrotransposons e são 

diferenciados com base em seu modo de transposição, com a presença ou ausência de 

RNA como uma transposição intermediária (Wicker et al. 2007).  Dentro dos 

transposons, a superfamília Tc1- mariner está presente em diversos grupos e possuem o 



49 
 

mecanismo de “cut-and-paste” para se mover num genoma e, devido a esse mecanismo 

já conhecido, alguns transposons dessa classe são produzidos sinteticamente para 

estudos de engenharia genética, com função de inibição de superprodução de genes 

(Muñoz-López e García-Pérez 2010).  

Transposons Tc1-mariner podem resultar de elementos não autônomos (ou seja, 

não codificam proteínas necessárias para a sua mobilização), sendo, portanto, 

dependentes de transposons autônomos para mobilidade (Wicker et al. 2007). Esses 

elementos não autônomos podem originar elementos transponíveis miniaturas não 

autônomas (MITEs) de DNA, que são elementos presentes em grande número em 

muitos eucariontes (Le et al. 2000; Turcotte et al. 2001; Feschotte et al. 2002a; 

Feschotte et al. 2002b). Duas famílias de MITEs, Stowaway e Tourist, são originadas 

por superfamílias do transposon Tc1-mariner e apresentam-se em grande abundância no 

genoma de plantas e animais (Zhang et al. 2001; Jiang et al. 2003). 

A maioria dos TEs está presente como cópia não-autônoma nos genomas, que é 

gerado por um processo de degração, onde uma vez que inativados acumulam mutações 

perdendo sua identidade. Desse modo, o “ciclo de vida” de um TE segue com a invasão 

no genoma hospedeiro, aumento de seu número de cópias, sua inativação e 

consequentemente sua eliminação (Kidwell e Lisch 2001).  

Os estudos com diferentes tipos de DNAs repetitivos são bastante promissores 

para o entendimento da organização genômica de eucariotos, além disso, a localização 

física cromossômica desses elementos pode auxiliar no entendimento da evolução 

cariotípica, identificar rearranjos cromossômicos, cromossomos supranumerários e 

cromossomos sexuais corroborando com estudos de citogenética aplicada (Ferreira e 

Martins 2008). 

 Na família Heptapteridae, pertencente ao grupo de peixes neotropicais, são 

poucos os estudos envolvendo sequências de DNAs repetitivos. Os dados existentes 

estão mais relacionados com o mapeamento cromossômico de DNAs ribossômicos 18S 

e 5S com enfoque evolutivo e diversificação cariotípica em alguns gêneros (Gouveia et 

al. 2013). Dentro desta família, o gênero Imparfinis possui características citogenéticas 

espécificas sendo considerado um dos gêneros mais diversificados desse grupo. Uma 

característica marcante das espécies desse gênero é o padrão simples da RON em 

localização intersticial, diferente da maioria das espécies que possui  RONs na região 

terminal dos cromossomos (Borba et al. 2012; Gouveia et al. 2013), exceto Imparfinis 

hollandi que possui RON terminal em um cromossomo subtelocêntrico (Margarido e 
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Moreira Filho 2008) e I. borodini (citado como Heptapterus longicauda), única espécie 

com RONs múltiplas também terminais (Vissotto et al. 1999). Sítios de DNAr 18S em 

Imparfinis podem apresentar-se em sintenia com sítios de DNAr 5S (Kantek et al. 2009; 

Ferreira et al. 2014) ou estarem localizados em diferentes cromossomos, geralmente 

intercalados por blocos de heterocromatina (Gouveia et al. 2013; Ferreira et al. 2014).  

 Recentemente, foi realizada uma caracterização e isolamento de sequências 

DNAr 5S bem detalhada em I. schubarti por Gouveia et al. (enviado para publicação), 

sendo esta a única análise com sequências de DNAs repetitivos na família 

Heptapteridae, até o momento. Assim, este estudo teve como objetivo realizar a 

caracterização molecular de  Tc1-mariner do genoma de Imparfins schubarti, localiza-lo 

in situ no cariótipo de I. borodini e I.  schubarti, juntamente com outras famílias de 

DNAs repetitivos para comparação do comportamento desses elementos no genoma 

destas duas espécies, o que contribuiu para uma breve discussão sobre a variabilidade 

cariotípica deste grupo de peixes.  

 

Material e Métodos 

Material biológico e locais de coleta 

Foram analisadas quatro populações de Imparfinis schubarti de afluentes da 

bacia do rio Ivaí e bacia do rio Paranapanema (fig. 1): 4 espécimes (1 fêmea e 3 

machos) do rio Água das Araras/Santa Mariana/PR (23º10’26.1”S e 50º20’2.54”W); 6 

espécimes (2 fêmeas e 4 machos) do rio Quexada/Borrazópolis/PR (23º56’9.65”S e 

51º39’26.08”W); 24 indivíduos (15 fêmeas e 9 machos) do rio Vermelho/Rolândia/PR 

(23º13’0.95”S e 51º20’0.88”W)  e 23 indivíduos (9 fêmeas e 14 machos) do rio 

Taquari/Jataizinho/PR (23º13’46.2”S e 50º56’30.9”W)  E também foram analisados 4 

indivíduos de Imparfinis borodini (2 sexos não identificado e 2 fêmeas) do rio 

Pereira/Faxinal/PR (24°05'34.94''S e 51°17'15.86''W), afluente pertencente á bacia do 

rio Ivaí (fig. 1). Os exemplares foram coletados com a permissão do Instituto Brasileiro 

do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis (IBAMA) com protocolo 

numero 11399-1. Os espécimes foram depositados no Museu de Zoologia da 

Universidade Estadual de Londrina (MZUEL), Paraná, Brasil, com números de 

voucher: Imparfinis borodini: rio Pereira (MZUEL10480), Imparfinis schubarti: rio 

Água das Araras (MZUEL10481); rio Quexada (MZUEL5763); rio Taquari 

(MZUEL10483) e rio Vermelho (MZUEL10482).  
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Preparação cromossômica e análise convencional   

Os cromossomos mitóticos foram obtidos com a técnica de preparação direta 

segundo Bertollo et al. (1978), usando células do rim posterior. Os cromossomos foram 

visualizados por coloração convencional com Giemsa 5% diluído em tampão fosfato 

(pH 6.8) e classificados em metacêntricos (m), submetacêntricos (sm), subtelocêntricos 

(st) e acrocêntricos (a), de acordo com Levan et al. (1964), com modificações. O 

número fundamental (NF) foi calculado considerando os cromossomos metacêntricos, 

submetacêntricos e subtelocêntricos como portadores de dois braços. 

 

Bandamento cromossômico 

 As regiões organizadoras de nucléolos ativas (AgRONs) foram detectadas pela 

técnica de impregnação por nitrato de prata, segundo Howell e Black (1980). Para a 

determinação dos sítios ricos em pares de base GC e AT foram utilizados os 

fluorocromos cromomicina A3 (CMA3) e 4,5-diamino-phenylindole (DAPI), 

respectivamente, segundo Schweizer (1978). Para técnica de Banda-C foi realizado o 

procedimento descrito por Summer (1972), que detecta regiões heterocromáticas dos 

cromossomos.  

 

Amplificação de Tc1-mariner no genoma de Imparfinis schubarti  

 O DNA genômico de Imparfinis schubarti foi extraído a partir de músculo 

usando Phenol/clorofórmio segundo procedimento descrito por Sambrook e Russel 

(2001).   

 Para caracterização do elemento transponível Tc1 foi utilizado primer Tss IR 

com apenas uma sequência (5’-TACAGTTGAAGTCGGAAGTTTACATAC-3’), 

desenhada por Nandi et al. (2007), já utilizada em outro catfish do gênero Ictalurus. A 

reação da PCR para ampliação de elemento Tc1 foi feita num total de 50µl com: 0.4 µM 

de primer, 0.16 mM de dNTPs, 1x tampão da reação, 2.5 mM de MgCl2, 1U de Taq 

polimerase com 70ng de DNA genômico de I. schubarti. O ciclo da PCR para Tc1 foi 

de 94ºC por 5min, com 35 ciclos de 94ºC por 1min, 55ºC por 1 min, e 72ºC for 2 min, e 

extensão final de 72º por 5min. O produto da PCR foi visualizado em gel de agarose 1% 

e as bandas foram extraídas usando o kit PurelinkTm Quick Gel Extraction (Invitrogen). 

As sequências isoladas foram clonadas usando o Kit pGEM-T Easy Vector System 

(Promega) com células competentes de Escherichia coli (TOP10). Os insertos foram 
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sequenciados em sequenciador automático 3500 x L (Applied Biosystem), de acordo 

com os procedimentos do fabricante. 

Ambas as fitas de DNA obtidas pelo método de PCR foram sequenciadas e a 

montagem do contig e a limpeza de contaminantes foi feita utilizando o programa 

PhredPhrapConsed (Gordon et al. 1998). As sequências limpas foram utilizadas para 

busca por elementos repetitivos pela interface web do software CENSOR (Kohany et al. 

2006), que utiliza a base de dados Repbase e BLAST 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) para confirmação da identidade com DNA 

transponível de Tc1- mariner (Altschul et al. 1997). Para identificação de domínios 

proteicos foi utilizado a interface HMMER (http://www.ebi.ac.uk/Tools/hmmer/) que 

utiliza o banco de dados Pfam (Finn et al. 2015). As sequências anotadas foram 

depositadas no banco de dados do NCBI com respectivos números de acesso: 

KU198862 (800pb); KU198863 (600pb) e KU198864 (300pb). 

 

Hibridação fluorescente in situ 

A hibridação fluorescente in situ (FISH) foi realizada de acordo com 

procedimento descrito por Pinkel et al. (1986), com modificações. A sonda de DNAr 

18S utilizada foi a de Prochilodus argenteus (Hatanaka e Galetti 2004), e a de DNAr 5S 

de Imparfinis schubarti foi isolada por Gouveia et al. (enviado para publicação). As 

sondas de sequências simples de microssatélites sintéticos foram hibridizadas de acordo 

Schmidt e Heslop-Harrison (1996), e os oligonucleotideos usados foram: (GACA)4, 

(GAA)7 e (CAC)5 (CA)8. Todas as sondas foram marcadas com biotina-16-dUTP 

(ROCHE®) e detectadas com anti-avidina ou marcadas com Digoxigenia-11dUTP 

(INVITROGEM®) e detectadas com anti-digoxigenina. Para hibridação de sondas de 

DNAr 18S e 5S foi feita a Double FISH com 18S marcado por biotina (16-dUTP) e 5S 

marcada com digoxigenina (11-dUTP). As lâminas foram tratadas com 50 μL de 

mistura de hibridação contendo 100 ng de sonda marcada (7,5 μL), formamida 50% (30 

μL), sulfato de dextrano 50% (12 μL), 20xSSC (10,5 μL). O mix de hibridação foi 

denaturado a 80ºC, por 10 minutos e a hibridação foi realizada overnight a 37ºC em 

câmara úmida. Após a hibridação, as lâminas foram lavadas em 2xSSC por 5 minutos, 

em 1 x PBS e 1 x PBD (20xSSC, Triton 100, leite em pó desnatado e água destilada qsp 

100; pH 7,0), todos a 45ºC. A detecção do sinal foi feita utilizando 5 μL de FITC 

(1:100) e 45 μL de BSA (5%) e para amplificar o sinal foram utilizados 40 μL de 

solução de amplificação (1,0 μL anti-avidina-biotina conjugada e 39 μL de 1xPBD). As 
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lâminas foram montadas com 25 μL da solução de DABCO (1,4-diazabicyclo (2.2.2) – 

octane) (2,3%), 20 mM Tris HCl, pH 8.0, (2%) e glicerol (90%), em água destilada, 1 

μL de MgCl2 50mM e 1 μL de 4,5-diamino-phenylindole (DAPI), (50 μg/mL). As 

imagens foram obtidas com o fotomicroscópio Leica DM 4500 B, equipado com câmera 

DFC 300FX e o software 4.0 Leica IM50. 

 

 

Resultados 

Cariótipo, Banda C, CMA3, DAPI e FISH com DNAr 18S e 5S 

As duas espécies do gênero Imparfinis apresentaram número diploide e cariótipo 

diferenciados.  Imparfinis schubarti com 2n=58 e NF=116 distribuídos em 30m+28sm 

nas quatro populações estudadas (Fig. 2a), apresentando uma constrição secundária na 

região intersticial do braço longo do par 1 metacêntrico que foi coincidente com a Ag-

RON, sítios de DNAr 18S, esse par 1 também mostrou marcação com fluorocromo e 

CMA3 na região da cosntrição (Fig. 2a-box).  O sítio de DNAr 5S foi localizado na 

região próxima ao centrômero do par 10 metacêntrico que também apresentou marcação 

com CMA3 nesta região (fig. 2a e box).  

Imparfinis borodini com 2n=50 e NF=100 com 24m+18sm+8st, apresentando os 

cromossomos do primeiro par assimétricos em relação aos outros cromossomos do 

complemento (fig. 2c). A Ag-RON foi evidenciada na região terminal do braço curto do 

par 6 metacêntrico, coincidente  com o sítio de DNAr 18S (Fig. 2c-box). O par 6 

também mostrou marcação com o fluorocromo CMA3 na região terminal do braço curto 

cincidente com a Ag-RON (Fig. 2c-box). O sítio de DNAr 5S foi localizado na região 

intersticial do braço curto do par 6, mostrando sintenia com o sítio de DNAr 18S (fig. 

2c-box).  Nenhuma das duas espécies apresentaram sinais com fluorocromo DAPI em 

nenhuma das populações. 

A técnica de banda C mostrou marcações discretas nas regiões 

pericentroméricas, intersticiais e terminais da maioria dos cromossomos em I. schubarti, 

sendo que os cromossomos do par 1 apresentaram um grande bloco intercalar ao sítio de 

DNAr 18S, assim como o par 10 com um grande bloco de heterocromatina na região 

intersticial coincidente com sitio de DNAr 5S (fig. 2b). A população de  I. borodini 

apresentou blocos terminais e intersticiais em alguns e também um bloco bem evidente 

na região terminal do braço curto no par 6, coincidente com a Ag-RON (fig. 2d). 
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Caracterização de Tc1-mariner no genoma I. schubarti e hibridação in situ no 

cariótipo de I. borodini e I. schubarti   

A PCR com primer de Tc1- mariner foi possível pela amplificação de três 

sequências com 800pb, 600pb e 300pb, extraídas do DNA total de I. schubarti. O 

Software Censor detectou similaridade com Tc1_TF; Mariner-1B_EL ambos da classe 

DNA/Mariner com cerca de 70% de similaridade em todas as sequências (Anexo I). A 

sequência de 600pb também mostrou similaridade com um retrotransposon ATHILA-

1_SBi-I da classe LTR/Gypsy. O programa Blastn detectou similaridade com 

sequências anotadas de transposons Tc1 mariner apenas nas sequências de 800pb e 

600pb. O programa HMMER online detectou similaridades com o domínio de ligação 

helix-turn-helix (HTH) na sequência de 300pb e na sequência de 600pb foram 

detectados os dois somínios de ligação: Homeodomain-like domain (HLD) e o domínio 

helix-turn-helix (HTH) (Anexo II). Na análise com plotcon_protein nota-se que esses 

domínios são diferentes entre si e incompletos. E nenhuma ORF (“open reading frame”) 

de transposase completa foi detectada nas três sequências. A TIR (“terminal inverted 

repeats”) da sequência de 800pb possui cerca de 27 nucleotídeos e está de 1 a 27pb e de 

795 a 822pb com dinucleotídeos TA localizados em ambas as TIRs. Na sequência de 

600pb as TIRs com 23pb foram detectadas no sentido 5’, assim como na sequência de 

300pb com dinucleotídeos TA identificados nesse sentido.   

A hibridação com o transposon Tc1-mariner, apresentou marcações discretas no 

cariótipo de I. schubarti, localizadas em regiões terminais e pericentroméricas na 

maioria dos cromossomos coincidentes com a distribuição de heterocromatina desta 

espécie, sendo que alguns pares mostraram marcações biteloméricas, como o par 1 da 

RON (fig. 3a). O par 10 que possui o sitio de DNAr 5S também mostrou uma grande 

marcação desse de Tc1 na região terminal do braço curto (fig. 3a).  

Em I. borodini a hibridação com Tc1 apareceu em blocos bem evidentes em 

alguns cromossomos, coincidentes com o padrão de heterocromatina, em sua maioria na 

região intersticial como nos pares metacêntricos 6, 9, 11, 12, e nos pares 

submetacêntricos 13, 14, 16 e 17; já os cromossomos subtelocêntricos apresentaram 

marcas terminais no braço curto (24 e 25) (fig. 3b).  O par 6 correspondente ao par com 

sintenia de DNArs 18S e 5S, também apresenta um grande bloco de Tc1- mariner na 

região intersticial próximo ao centrômero coincidente com um bloco de heterocromatina 

(fig. 2d e 3b).  No núcleo interfásico em I. schubarti esse transposon aparece disperso 

no núcleo e em I. borodini as marcações aparecem em blocos isolados (fig. 3a, b- box). 
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FISH com sequências simples de microssatélite  

As sequências simples de microssatélites  (GAA)7, (GACA)4,  (CAC)5  e (CA)8 

apresentaram diferentes padrões de distribuição  no genoma de I. schubarti e I. 

borodini: (GAA)7 com marcas discretas e dispersas em quase todos os cromossomos 

nas duas espécies e o par 1, principalmente de I. borodini,apresentou um acúmulo desse 

microssatélite (fig. 4a- setas) e em I. schubarti pode-se observar uma marcação mais 

discreta neste cromossomo (fig. 4b-setas); (GACA)4 mostrou marcações evidentes  

dispersas em todos os cromossomos, como pequenos pontos terminais e intersticiais  e o 

par 1 de I. borodini com acúmulo em região intersticial (fig. 4c-setas), coincidente com 

o bloco de heterocromatina (fig. 2d) e o par 1 de I. schubarti também apresentou marcas 

intersticiais na região da constrição (fig. 4d-setas).  

Microssatélite (CAC)5, diferente das duas sequências anteriores, apresentou-se 

distribuído como blocos nas regiões centroméricas de alguns cromossomos das duas 

espécies (fig. 4e; f); o par 1 de I. borodini, com um bloco intersticial, coincidente com o 

bloco de banda C e um pequeno bloco intersticial no braço curto (fig.  4e-setas), assim 

como o par 1 de I. schubarti com um grande bloco coincidente com a contrição 

secundária (fig. 4f-setas).  

Apenas alguns cromossomos de I. borodini e I. schubarti, apresentaram sinais 

discretos com repetições de microssatélite (CA)8, em posição terminal e intersticial e o 

par 1, de ambas espécies, com uma marca mais evidente em região intersticial (fig. 4g e 

h, setas). 

 

Discussão 

Os dados do presente estudo confirmaram 2n=58 de Imparfinis schubarti, 

verificado em todas as outras populações analisadas desta espécie (Borba et al. 2012; 

Gouveia et al. 2013), assim como a variabilidade cariotípica que existe dentro desse 

gênero, mostrando pela primeira vez um 2n=50 neste grupo de peixes.  Interessante 

notar que, uma outra população de I. borodini, analisada por Vissotto et al. (1999), da 

bacia do alto Paraná, apresentou 2n=52 com RONs múltiplas localizadas no braço longo 

dos pares 2 e 25, diferindo totalmente da população desta mesma espécie aqui analisada, 

com 2n=50 e RON terminal no braço curto do par 6.  

Além disso, I. borodini do presente estudo, possui o primeiro par cromossômico 

assimétrico em relação aos demias, sendo muito maior que os outros pares do 

complemento, comportando-se como um par marcador para esta população. Margarido 
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e Moreira-Filho (2008) sugerem que a evidência de cromossomos assimétricos no 

cariótipo de uma outra espécie do gênero Imparfinis (I. hollandi), pode ser um indício 

de fusões cromossômicas. Esse par também possui o acúmulo de diferentes tipos de 

microssatélites o que parece contribuir para diferenciação cromossômica do mesmo, 

visto que, microssatélites podem estar relacionados com diversos mecanismos de 

organização no genoma de eucariotos, como organização de cromatina e regulação de 

atividades gênicas (Li et al. 2002).  

Apesar dessa grande diversidade citogenética dentro desta família, Borba et al. 

(2012) consideram que, dentro de Heptapteridae, ocorre uma estabilidade cromossomal 

devido a maior prevalência de 2n=58 e presença de cromossomos biarmados. Esse 2n é 

considerado uma característica plesiomórfica na família (Fenocchio et al. 2003) e a 

redução do número de cromossomos é considerada uma condição sinapomórfica e está 

relacionada com rearranjos, como fusões centricas, que explicariam a evolução do 2n 

das espécies dessa família (Margarido e Moreira-Filho 2008; Borba et al. 2012; Ferreira 

et al. 2014).  

Um exemplo de diferenciação cromossômica é o par cromossômico 1 tanto de 

de I. borodini quanto de I. schubarti, que possui marcação com diferentes tipos de 

DNAs repetitivos,  acumulados neste par. I. borodini, mostra um acúmulo de 

microssatélites dispersos neste par, já em I. schubarti esses microssatélites estão 

intercalados com os sítios de DNAr 18S, além do  par 1 desta espécie possuir 

transposon Tc1-mariner em região bitelomérica. Este par 1, característico de I. 

schubarti, já foi evidenciado em outras espécies desse gênero possuindo o sítio da RON 

coincidente com uma constrição secundaria intersticial, como em I. mirini; I. minutus e 

I. piperatus (Tabelas de revisões: Borba et al. 2012; Yano e Margarido 2012; Gouveia et 

al. 2013; Ferreira et al. 2014 e presente estudo).  

 Esta localização da RON em região intersticial é considerada uma característica 

sinapomórfica da família Heptapteridae, visto que a maioria das espécies apresentam 

RON terminal (Kantek et al. 2009; Borba et al. 2012). Neste sentido, a RON de I. 

borodini do presente estudo, localizada na região terminal no braço curto de um par de 

cromossomos metacêntrico pequeno (par 6), pode ser um indício da evidência mais 

antiga desse sítio e corrobora com a hipótese de Borba et al. (2012) de que eventos de 

inversão e duplicação levou ao fenótipo mais recente da RON em posição intersticial, 

como evidenciado  em I. schubarti e outras espécies desse gênero.  
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Além disso, o fato de transposons estarem presentes em regiões biteloméricas do 

par 1 de I. schubarti com sítios de DNAr 18S e nos pares cromossômicos com sítios de 

DNAr 5S nas duas espécies, sugere que estes elementos podem também estar 

relacionados com esses eventos de inversão no par da RON ou com transposição de 

gene de DNAr 5S nessas espécies, sendo que a dispersão e evolução de genes de DNAs 

ribossômicos podem ser mediadas por TEs, devido a organização desses elementos no 

genoma de peixes (Costa et al. 2013; Yano et al. 2014). Além do fato de que TEs de 

classe II (Tc1 mariner) podem estar envolvidos em eventos como de inversões 

cromossômicas em vertebrados (Caceres et al. 1999). 

Em Erythrinus erythrinus Cioffi et al. (2010) e Yano et al. (2014) observaram 

retrotransposons N-LTR co-localizados com o DNAr  5S, bem como em espécies 

simpátricas de Hypostomus analisadas por Pansonato-Alves et al. (2013) com 

retrotransposons, Rex1 e Rex3. Mais recentemente, em análise de sequências de DNAr 

5S isoladas do genoma de I. schubarti (sonda utilizada no presente estudo) Gouveia et 

al. (enviado para publicação) também evidenciaram fragmentos de TEs (SINE3-1) 

flanqueando esse sítio, sugerindo, que TEs podem estar atuando na transposição de 

RNAr 5S nas espécies desse gênero.  

Devido ao fato das sequências do transposon Tc1-mariner, isoladas neste estudo, 

não apresentarem ORFs de transposases completas, e apresentarem domínios de ligação 

incompletos, com baixa similaridade entre si, significa que eventos de inserção e 

mutação podem ter levado à deteriorização molecular desse elemento no genoma de 

Imparfinis. E o fato da  sequência de 600pb possuir similaridade com domínios de 

ligação ao DNA, como o Homeodomain-like domain (HLD) e o domínio helix-turn-

helix (HTH) é uma evidência de que o processo de deterioração está mais relacionado 

com o domínio catalítico com maior divergência, não possuindo similaridades com 

domínios característicos da transposase.  Esse processo de deterioração onde TEs 

divergem de sua sequência original é esperado dentro dos genomas, onde TEs de 

diferentes classes podem incorporar erros de diferentes tipos, de acordo com seu 

mecanismo de transposição (Fernández- Medina et al. 2012). 

Uma vez que essas  sequências do transposon Tc1, isoladas do genoma de I. 

schubarti, estão em processo de mutação e todas apresentarem sequências invertidas 

terminais, pode ser um indício da formação de outros elementos, como os elementos 

transponíveis de repetições invertidas miniaturas não autônomas (MITEs), fato que 

pode estar ocorrendo através de deleções internas nesse transposon ou de gap de reparo 
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abortivo na sequência de transposição (Feschotte et al. 2000a). Algumas análises 

genômicas relacionam esses elementos MITEs com pequenos RNAs de interferência 

(siRNAs), que interferem na regulação gênica de diferentes organismos (Kuang et al. 

2015). 

Além disso, esse TE parece ser de suma importância na evolução genômica de I. 

borodini e I. schubarti, pois a hibridação com esse elemento mostrou-se bastante 

representativa no genoma dessas espécies em regiões heterocromáticas, além do notável 

padrão diferenciado de bandas entre elas. Outro catfish, Ictalurus punctatus, também 

possui transposon Tc1 em abundância em seu genoma e altamente disperso, sendo que 

cerca de 4.2% de suas bases nucleotídicas são de elementos de Tc1 (Nandi et al. 2007).  

No peixe antártico Chionodraco hamatus transposon Tc1 também exibiu 

preferência por regiões heterocromáticas, sugerindo que esse elemento pode estar 

relacionado com rearranjos cromossômicos em peixes (Capriglione et al. 2000).  É 

importante destacar que TEs podem influenciar a regulação da expressão gênica tanto a 

nível transcricional como pós-transcricional (ver revisão de Feschotte 2008). Estudos 

demonstram também que TEs podem estar relacionados com regulação de RNAs não 

codificadores (IncRNAs) em eucariotos (Kapusta et al. 2013). 

O fato de Tc1 ser coincidente com blocos de heterocromatina pode estar 

relacionado com uma possível inatividade desses elementos no genoma de Imparfinis, 

devido ao alto grau de compactação dessa região (ver revisão de Feschotte 2008). Tc1 

ativo é raro em vertebrados, no entanto, ORFs de transposases completas já foram 

identificados no peixe japonês Medaka (Oryzias latipes) (Koga e Hori 2000). Em Danio 

rerio (Zebrafish), o transposon do tipo Tol2-Tyr da família de Tc1-mariner é um 

membro autônomo que codifica uma transposase funcional capaz de catalisar a 

transposição (Kawakami et al. 2000).  

Os DNAs repetitivos utilizados neste estudo exibem diferencial distribuição nos 

cromossomos de I. borodini e I. schubarti, ora dispersos no genoma como os 

microssatélites (GACA)4 e (GAA)7, ora acumulados em determinadas regiões como 

regiões terminais e intersticiais dos cromossomos como microssatélites (CAC)5 e 

(CA)8 e Tc1-mariner, provavelmente refletindo o tempo de sua dispersão no genoma de 

peixes, como proposto por Yano et al. (2014). Vanzela et al. (2002) também 

evidenciaram sítios de microssatélite (GA)9 + C em regiões terminais dos cromossomos 

de uma outra população de I. schubarti. Esses dados corroboram com a ideia de que 

TEs e microssatélites acumulam-se preferencialmente em regiões heterocromáticas 
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como telômero, centrômero e cromossomos sexuais em diversas espécies de peixes 

(Ferreira e Martins 2008; Ciofi et al. 2012; Poltronieri et al. 2014).  

O presente estudo mostrou que os dados de mapeamento físico de diferentes 

tipos de DNAs repetitivos, juntamente com análises de sequenciamento e caracterização 

de sequências, são ferramentas importantes para estudos de estruturação genômica e 

genética aplicada em espécies de peixes. I. borodini e I. schubarti apresentam TEs e 

microssatélites com diferente padrão de distribuição nos seus cariótipos, sugerindo que, 

a evolução cariotípica dentro das espécies desse gênero parece ser mais divergente do 

que conservativa.  
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Fig.1. Mapa dos locais de coleta das espécies estudadas: Em (a) mapa representativo da 

América do Sul com destaque (em preto) do estado do Paraná. Em (b) os rios 

pertencentes à bacia do rio Paranapanema (1,2 e 3) e à bacia do rio Ivaí (4 e 5).   
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Fig. 2. Cariótipos com coloração convencional de Imparfinis schubarti (a) e Imparfinis borodini com evidência da assimetria no par 1 (c). No box, em (a) e 

(c), os pares com localização da AgRON, DNAr 18S (sinal verde) e 5S (sinal vermelho) e coloração com CMA3 (sinal amarelo). Em (b) e (d) cariótipos de I. 

schubarti e I. borodini, respectivamente, com bandamento C, evidenciando os blocos heterocromáticos em alguns cromossomos das duas espécies. Em (b e d) 

estão em evidência os pares da Ag-RON e que possuem marcação com sítios de DNAr 5S com blocos coincidentes de heterocromatina. Barra= 5µm. 
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Fig.3. Cariótipos de Imparfinis schubarti (a) e Imparfinis borodini (b) com a hibridação in situ por fluorescência, mostrando a distribuição da   

sequência de Tc1-mariner. Nos boxes em (a) e (b), núcleos interfásicos de I. schubarti e I. borodini, respectivamente, mostrando a distribuição de 

Tc1-mariner. Barra= 5µm. 
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Fig.4. Metáfases somáticas de Imparfinis borodini (a, c, e, g) e Imparfinis schubarti (b, d, f, h), mostrando o padrão de hibridação in situ por 

fluorescência de sequências de microssatélites. (a, b) FISH com sonda do microssatélite (GAA)7; (c, d) microssatélite (GACA)4; (e, f) 

microssatélite (CAC)5 e (g, h) microssatélite (CA)8. As setas representam o par cromossômico 1 das duas espécies. Barra= 5µm. 
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Supplementary Material S2-pdf- Results of HMMER interface with identification of 
protein domains helix-turn-helix (HTH) in sequence with 600bp of the transposon Tc1-
mariner from Imparfinis schubarti genome.  
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Relações e tendências cariotípicas entre espécies de catfishes Neotropicais das 
famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae (Siluriformes)  
 

Juceli Gonzalez Gouveia e Ana Lúcia Dias 

Departamento de Biologia Geral, Centro de Ciências Biológicas, CCB, Universidade 
Estadual de Londrina, P.O Box 6001, Londrina, Paraná CEP 86051-970, Brasil 
E-mail: anadias@uel.br 
 
Resumo 
 

Peixes das famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae são considerados como 
grupos próximos, por possuírem características sistemáticas e filogenéticas 
compartilhadas. Neste estudo diferentes representantes foram analisados para o 
entendimento das relações e tendências cariotípicas entre esses dois grupos de peixes. 
Foram utilizadas técnicas de citogenética clássica e molecular em três espécies de 
heptapterídeos (Cetopsorhamdia iheringi, Phenacorhamdia tenebrosa e Pimelodella 
meeki) e duas de pseudopimelodídeos (Microglanis cibelae e Microglanis cottoides). O 
primeiro 2n=48 para a família Heptapteridae foi observado em Phenacorhamdia 
tenebrosa confirmando a diversidade cariotípica em relação ao 2n desta família, que 
varia de 2n=42 a 2n=58, e confirmaram o 2n=54 característico de Pseudopimelodidae 
em espécies do gênero Microglanis, sendo apresentados aqui os primeiros dados 
citogenéticos para Microglanis cibelae. As RONs apresentaram marcação CMA3 
positivo em todas as espécies analisadas, mostrando que essas regiões são ricas em 
bases GC. Variação interpopulacional na localização da RON ocorreu em M. cottoides 
da família Pseudopimelodidae e em uma das populações um dos pares portador desta 
região não apresentou cistron ribossômico, podendo se tratar de região heterocromática 
com afinidade pelo nitrato de prata. Em uma análise com dados de DNAs ribossômicos 
nessas duas famílias, foi constatado que sítios de DNAr 18S parecem ser mais 
conservados, sendo simples e geralmente evidênciados na região terminal dos 
cromossomos. Já os sítios de DNAr 5S possuem uma maior variabilidade podendo ser 
múltiplos ou simples, estar em sintenia com sítios de DNAr 18S, ou localizados em 
cromossomos diferentes, com variações ocorrendo até mesmo em diferentes populações 
da mesma espécie. Os dados do presente estudo mais os da literatura mostram algumas 
características compartilhadas entre essas duas famílias corroborando com o fato de 
serem consideradas famílias próximas, no entanto, existem características específicas 
para cada uma como a diversidade no 2n que ocorre em Heptapteridae e o conservado 
2n=54 em Pseudopimelodidae.  
 
Palavra-chave: DNA ribossômico, diversidade cariotípica, Double FISH.
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Introdução 

Peixes das famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae, pertencem à ordem dos 

Siluriformes e vivem em águas doce da região Neotropical, com uma larga distribuição 

nos cursos de água da América Central e do Sul (Bockmann e Guazzelli 2003). 

Heptapteridae apresenta cerca de 208 espécies válidas e Pseudopimelodidae com, 

aproximadamente, 37 espécies válidas (Eschmeyer e Fong 2016).  

Anteriormente, Heptapteridae e Pseudopimelodidae pertenciam à família 

Pimelodidae, dividida em três subfamílias monofiléticas: Pimelodinae, Heptapterinae e 

Pseudopimelodinae, (Shibatta 2003a). Por apresentarem características morfológicas 

diferenciadas, Reis et al. (2003), dividiram grande parte dos pimelodídeos em famílias 

distintas, como Heptapteridae descrita por Bockmann e Guazzelli (2003) e 

Pseudopimelodidae descrita por Shibatta (2003b).  

Em uma revisão de estudos cariotípicos nestes dois grupos de peixes, além da 

família Pimelodidae, Swarça e colaboradores em 2007 mostraram que as espécies de 

Heptapteridae possuem uma diversidade no número diploide sendo encontrado desde 

2n=42 a 2n=58.  Já nos peixes da família Pseudopimelodidae tais autores observaram 

uma estabilidade no número diploide, onde todas as espécies analisadas até aquele 

momento apresentaram 2n=54. Mais recentemente, alguns autores apresentaram dados 

citogenéticos de Heptapteridae (Borba et al. 2012; Yano e Margarido 2012; Gouveia et 

al. 2013; Ferreira et al. 2014) e Pseudopimelodidae, (Gouveia et al. 2015), confirmando 

a variabilidade e a estabilidade cariotípica em Heptapteridae e Pseudopimelodidade, 

respectivamente. 

Entretanto, os dados cariotípicos nestas duas famílias, pelo número de espécies 

existentes, ainda continuam escassos, principalmente os estudos relacionados com 

DNAs ribossômicos, os quais estão mais restritos a alguns gêneros na família 

Heptapteridae como Imparfinis, Pimelodella e Rhamdia e ao gênero Microglanis na 

família Pseudopimelodidae (Tabela 1). A hibridação in situ (FISH) com DNAr 18S nas 

diferentes espécies de Heptapteridae revela um padrão simples de cromossomos 

portadores desse sítio, confirmando o mesmo padrão das AgRONs, que é o mais 

predominante no grupo, sendo que das 24 espécies analisadas até o momento, somente 2 

mostraram um padrão múltiplo destes sítios ribossomais: Heptapterus mustelinus (Yano 

e Margarido 2012; Moraes 2014) e Pimelodella sp. (Garcia e Almeida Toledo 2010).   

Em Pseudopimelodidae dados sobre a localização de DNAr 18S são ainda mais 

escassos, sendo observado em um único par cromossômico em Lophiosilurus alexandri 
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(Marques et al. 2008) e Microglanis cottoides (Gouveia et al. 2015) e em dois pares 

cromossômicos em Pseudopimelodus pulcher (Gouveia et al.2015). Já sítios de DNAr 

5S podem ser localizados tanto em regiões terminais dos cromossomos como em L. 

alexandri ou em posição intersticial como em M. cottoides, não apresentando sintenia 

com cistrons de DNAr 18S em ambas as espécies (Marques et al. 2008; Gouveia et al. 

2015).  

Os sítios de DNAr 5S mostram uma variação entre os gêneros e espécies da família 

Heptapteridae, onde ocorrem espécies tanto com um padrão simples quanto múltiplo 

deste tipo de DNA repetitivo. Rhamdia é o gênero que apresenta o maior número de 

populações analisadas em estudos com a sonda de DNAr 5S (Tabela 1), sendo o sistema 

simples característico do grupo, onde a única exceção é a população de Rhamdia quelen 

do rio Fortuna- SP analisada por Garcia et al. (2010).  A sintenia entre os genes 

ribossomais 18S e 5S em peixes não é um evento muito comum, e em Heptapteridae foi 

observada somente em: Imparfinis mirini e I. minutus (Ferreira et al. 2014); I. schubarti 

(Kantek et al. 2009) e Cetopsorhamdia iheringi (Kantek et al. 2015).  

Diante do fato das espécies dessas duas famílias serem relacionadas e consideradas 

como grupos irmãos, na classificação filogenética (Sullivan et al. 2006) e sistemática 

(Reis et al. 2003), estes grupos de peixes podem servir como um interessante material 

de estudos que podem auxiliar em trabalhos citotaxonômicos e evolutivos. Diante disso, 

o presente estudo teve como objetivo utilizar de análises citogenéticas com diferentes 

marcadores, para um melhor entendimento das relações e tendências cariotípicas entre 

essas duas famílias.  

Material e Métodos  

Locais de estudo e espécies estudadas  

Foram analisadas espécies de peixes pertencentes a família Heptapteridae e 

Pseudopimelodidae de diferentes bacias hidrográficas do Brasil. Da família 

Heptapteridae foram estudadas Cetopsorhamdia iheringi e Phenacorhamdia tenebrosa, 

ambas coletadas de rios pertencentes à Bacia do rio Paranapanema e Pimelodella meeki 

pertencente a um afluente da bacia do rio Ivaí (Tabela 2 e Fig.1). 

Da família Pseudopimelodidae foram analisados indivíduos de Microglanis 

cottoides coletados nas bacias hidrográficas do rio Ribeira do Iguape/SP e 

Tagaçaba/PR. E foram analisados espécimes de Microglanis cibelae provenientes da 

bacia do Tramandaí/RS (Tabela 2 e Fig.1). 
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Os exemplares foram coletados com a permissão do Instituto Brasileiro do Meio 

Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis (IBAMA) com protocolo número 

11399-1. Os espécimes foram depositados no Museu de Zoologia da Universidade 

Estadual de Londrina (MZUEL), Paraná, Brasil, com números de voucher: 

Cetopsorhamdia iheringi (MZUEL14125), Pimelodella meeki (MZUEL14132); 

Phenacorhamdia tenebrosa (MZUEL14126); Microglais cottoides: rio Batatal 

(MZUEL8020); rio Iporanga (MZUEL8021); rio das Antas (MZUEL7953) e 

Microglanis cibelae (MZUEL7452). 

 

Preparação de cromossomos, coloração convencional e bandamento cromossômico 

A estimulação mitótica foi realizada pela injeção prévia de solução de fermento 

biológico nos animais in vivo, descrita por Lee e Elder (1980) e os cromossomos mitóticos 

foram obtidos com a técnica de preparação direta segundo Bertollo et al. (1978), usando 

células do rim posterior. Os cromossomos foram visualizados por coloração 

convencional com Giemsa 5% diluído em tampão fosfato (pH 6.8) e classificados em 

metacêntricos (m), submetacêntricos (sm), subtelocêntricos (st) e acrocêntricos (a), de 

acordo com Levan et al. (1964), com modificações. O número fundamental (NF) foi 

calculado considerando os cromossomos metacêntricos, submetacêntricos e 

subtelocêntricos como portadores de dois braços e cromossomos acrocêntricos com um 

braço. 

 As regiões organizadoras de nucléolos ativas (AgRONs) foram detectadas pela 

técnica de impregnação por nitrato de prata (Howell e Black, 1980).  O padrão de 

distribuição da heterocromatina foi determinado pelo bandamento C corado com 

Giemsa após tratamento com HCl 0.1M, Ba (OH)2 e 2xSSC, descrita por Sumner 

(1972). Para a determinação dos sítios ricos em pares de base GC foi utilizado o 

fluorocromo cromomicina A3 (CMA3), segundo Schweizer (1978). 

 

Hibridação fluorescente in situ 

 A hibridação fluorescente in situ (FISH) foi realizada de acordo com 

procedimento descrito por Pinkel et al. (1986), com modificações. A sonda de DNAr 

18S utilizada foi a de Prochilodus argenteus (Hatanaka e Galetti 2004), e a de DNAr 5S 

de Imparfinis schubarti foi isolada por Gouveia et al. (enviado para publicação). Para o 

procedimento da Double FISH, sonda de DNAr 18S foi marcada por biotina-14-dATP 

por nick translation (detectada com anti-avidina conjugada com FITC) e sonda de DNAr 
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5S marcada com Digoxigenia-11dUTP (detectada com anti-digoxigenina conjugada 

com rodamina). As lâminas foram tratadas com 50 μL de mistura de hibridação 

contendo 100 ng de sonda marcada (7,5 μL), formamida 50% (30 μL), sulfato de 

dextrano 50% (12 μL), 20xSSC (10,5 μL). O mix de hibridação foi denaturado a 80ºC, 

por 10 minutos e a hibridação foi realizada overnight a 37ºC em câmara úmida. Após a 

Hibridação foram realizadas lavagens com soluções salinas e detergentes e a montagem 

da lâmina foi feita com com 25 μL da solução de DABCO (1,4-diazabicyclo (2.2.2) – 

octane) (2,3%), 20 mM Tris HCl, pH 8.0, (2%) e glicerol (90%), em água destilada, 1 

μL de MgCl2 50mM e 1 μL de 4,5-diamino-phenylindole (DAPI), (50 μg/mL). As 

imagens foram obtidas com o fotomicroscópio Leica DM 4500 B, equipado com câmera 

DFC 300FX e o software 4.0 Leica IM50. 

 

Resultados  

Família Heptapteridae 

Na população de Cetopsorhamdia iheringi todos os indivíduos mostraram 2n= 

58 com cariótipo distribuído em 28m+26sm+4st e NF=116. O cromossomo do par 1 

apresentou uma constrição secundária em região intersticial do braço curto (Fig. 2a), 

que foi coincidente com a AgRON, com fluorocromo CMA3 (Fig 2a-box) e DNAr 18S 

(Fig. 4a-setas). O sítio de DNAr 5S também foi evidenciado no par 1 em região 

intersticial, mas do braço longo (Fig. 4a- setas).  

Em Pimelodella meeki todos os indivíduos analisados apresentaram 2n=46 

distribuídos em 26m + 14sm + 6st, com número fundamental (NF) igual a 92 (Fig. 2b). 

A AgRON foi evidenciada na região terminal do braço curto de um cromossomo 

submetacêntricos (par 21) (Fig. 2b-box), sendo coincidente com o fluorocromo base 

específico CMA3 (Fig. 2b-box) e com a sonda de DNAr 18S (Fig. 4b-setas). O sítio de 

DNAr 5S foi evidenciado em um par de cromossomos subtelocêntricos, não mostrando 

sintenia com sítio de DNAr 18S (Fig. 4b- cabeça de setas).  

Phenacorhamdia tenebrosa apresentou um cariótipo com 2n=48 distribuídos em 

14m+8sm+20st+6a e NF=90 (Fig. 2c). O par cromossômico 12 mostrou uma constrição 

secundária na região terminal de braço curto, que foi coincidente com a AgRON (Fig. 

2c-box) e com a coloração por CMA3 (Fig. 2c-box) e o DNAr18S (Fig. 4c-setas). O 

sítio de DNAr 5S também foi observado no par 12, em região intersticial próxima ao 

centrômero, em sintenia com o sítio de DNAr 18S (Fig. 4c- cabeça de setas)  
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Família Pseudopimelodidae 

As duas espécies do gênero Microglanis de todas as populações estudadas 

mostraram o 2n=54.  

O cariótipo de Microglanis cibelae apresentou 22m+16sm+12st+4a e NF= 104, 

com uma constrição secundária no par 26 acrocêntrico, na região terminal do braço 

curto (Fig. 3a), que foi coincidente com a AgRON (Fig. 3a-box), com o fluorocromo 

CMA3 (Fig. 3a-box) e com o sítio de DNAr 18S (Fig. 4d-setas). O sítio de DNAr 5S foi 

evidenciado na região intersticial do braço curto de par de cromossomos 

subtelocêntricos, bem próximo ao centrômero (Fig. 4d-cabeças de setas). 

Em todas as populações de Microglanis cottoides os cariótipos foram 

distribuídos em 30m+14sm+ 6st+4a e NF= 104 (Fig.4b) entretanto, cada população 

apresentou variação na localização das RONs, CMA3 e DNAr 18S. 

Em Microglanis cottoides do rio das Antas a AgRON foi localizada na região 

terminal do braço longo de um cromossomo subtelocêntrico (do par 23) (Fig. 3b-box), o 

par 23 possui marcação com fluorocromo CMA3 (Fig. 3b-box) e o sítio de DNAr 18S 

(Fig. 4e-setas). Os sítios de DNAr 5S foram visualizados na região terminal de um par 

de cromossomos subtelocêntricos, não apresentando sintenia com sítio de DNAr 18S 

(Fig. 4e- cabeças de seta). 

Microglanis cottoides do rio Batatal mostrou AgRONs na região terminal do 

braço longo de um cromossomo subtelocêntrico (do par 23) e na região terminal do 

braço curto de um outro cromossomo subtelocêntrico (do par 24) (Fig 3b-box), não 

mostrando sinal correspondente em seus cromossomos homólogos. O par 24 também 

apresentou marcação com fluorocromo CMA3 (Fig. 3b-box) e o sítio de DNAr 18S (Fig. 

4f-setas). DNAr 5S nesta população foi evidenciado em quatro cromossomos, um par de 

acrocêntricos com marcação intersticial no braço longo e um par de cromossomos 

subtelocêntricos em região intersticial do braço curto, ambas marcações próximas ao 

centrômero (Fig. 4f-cabeças de setas). 

 A população de Microglanis cottoides do rio Iporanga mostrou a Ag-RON na 

região terminal do braço curto de um par subtelocêntrico (par 24) (Fig. 3b-box), que foi 

coincidente com o fluorocromo CMA3 (Fig. 3b-box), e com os sítios de DNAr 18S (Fig. 

4g-setas). DNAr 5S apresentou sítios múltiplos, com 2 pares cromossômicos em região 

intersticial, sendo um par acrocêntrico no braço curto e um par subtelocêntrico do braço 

longo. (Fig. 4g-cabeça de setas). 
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Discussão 

Os dados do presente estudo, juntamente com os da literatura, mostram que as 

espécies de peixes das famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae, apresentam 

peculiaridades específicas, como a grande variabilidade no número diploide em 

heptapterídeos e o conservado 2n=54 em pseudopimelodídeos, sendo aqui apresentado 

os primeiros dados para Microglanis cibelae desta última família.  

Interessante notar, que a população de Phenacorhamdia tenebrosa do presente 

estudo, mostrou o primeiro 2n=48 na família Heptapteridae, diferente do observado por 

Borba et al. (2012) em uma outra população desta mesma espécie com 2n=58. Ambas 

as populações foram coletadas em afluentes do rio Paraná que é considerado a 

localidade- tipo desta espécie (Langeani et al. 2007). No entanto, estas diferenças 

podem estar relacionadas com a dificuldade taxonômica das espécies dessa família, 

podendo se tratar de espécies diferentes, ou até mesmo podem estar relacionadas com 

eventos de rearranjos cromossômicos como fusões e translocações, hipótese esta que é 

bastante inferida nos estudos cariotípicos de Heptapteridae (Margarido e Moreira-Filho 

2008; Gouveia et al. 2013; Kantek et al. 2015). Já Pimelodella meeki e Cetopsorhamdia 

iheringi, com 2n=46 e 2n=58, respectivamente, confirmaram o 2n característico das 

espécies desse gênero (Tabela 1). 

Um outro exemplo de confusão taxonômica está relacionado com Microglanis 

cibelae e Microglanis cottoides, da família Pseudopimelodidae, que são espécies que 

apresentam uma morfologia semelhante. Recentemente, Souza-Shibatta (2015), 

utilizando de diversas análises morfológicas e filogenéticas, considerou que M. cibelae 

do rio Maquiné e M. cottoides de diferentes localidades pertencentes a bacias costeiras, 

inclusive as do presente estudo, se tratam de espécies sinonímias. Os dados 

citogenéticos deste estudo mostram um cariótipo diferenciado entres essas duas 

espécies. M. cottoides possui um cariótipo com maior predomínio de cromossomos 

metacêntricos. Variação na fórmula cariotípica em diferentes populações de 

Microglanis cottoides já foi constatada por outros autores (Vissotto et al. 1999; 

Martinez et al. 2008; Gouveia et al. 2015). Estas podem ser diferenças reais, 

ocasionadas por rearranjos cromossômicos do tipo inversão e translocação, relacionadas 

com a diferenciação dessas espécies. Essas diferenças  devem ser consideradas, para 

mostrar a importância de uma análise mais aprofundada da caracterização dessas 

espécies por estudos de taxonomia, além do fato de M. cibelae do presente trabalho ter 
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sido coletada na localidade-tipo da descrição desta espécie. 

Apesar da maioria das espécies de Heptapteridae possuírem 2n=58, ao passo que 

novas populações ou espécies vem sendo analisadas, o 2n da família começa a aparecer 

mais heterogêneo, com um aumento no número de espécies com 2n=52, 54, 56 e o 

surgimento de novos números diploides em determinados gêneros (Tabela 1). O gênero 

mais heterogêneo parece ser Imparfinis, pois existe uma grande amplitude com relação 

ao 2n, variando de 2n=42 em I. hollandi (Margarido e Moreira-Filho 2008) a 2n=58 I. 

schubarti (Gouveia et al. 2013). O gênero Rhamdia é o mais homogêneo, com todas as 

espécies analisadas até o momento, possuindo 2n=58, sendo que em algumas 

populações foram evidenciados indivíduos triplóides (Tabela 1). Em 

Pseudopimelodidae, Gouveia et al. (2015) também observaram um indivíduo triploide 

em uma população de M. cottoides e, utilizando de diferentes marcadores citogenéticos, 

os autores observaram a possível formação desse indivíduo a partir de um óvulo 

diploide que foi fecundado por um espermatozoide haploide.   

Algumas condições são comuns nas duas famílias, como a presença de 

cromossomos com dois braços na maioria das espécies, o que confere um número 

fundamental elevado (>80) e a localização das RONs, em região terminal dos 

cromossomos, visto na maioria das espécies estudadas até o momento (Swarça et al. 

2007; Borba et al. 2012). Borba et al. (2012) relacionam a maior prevalência de RONs 

em região terminal dos cromossomos como uma característica ancestral da família 

Heptapteridae, sendo que RONs intersticiais estão somente restritas a três gêneros: 

Cetopsorhamdia, Imparfinis e Taunaya.  Esta localização é considerada uma 

característica sinapomórfica das espécies do gênero Imparfinis (Fenochio et al. 2003; 

Kantek et al. 2009; Gouveia et al. 2013; Ferreira et al. 2014), o que também é 

compartilhado nos gêneros Cetopsorhamdia e Taunaya, mostrando que esses três 

gêneros parecem ser mais próximos em suas relações citogenéticas do que com as 

outras espécies da família. 

As RONs mostram-se positivas para o fluorocromo cromomicina A3 em 

heptapterídeos como em Pimelodella aff. avanhandavae (Swarça et al. 2003), 

Imparfinis schubarti (Stolf et al. 2004), Pimelodella meeki (Vidotto et al. 2004) e 

espécies do gênero Rhamdia (Fenocchio et al. 2003; Garcia et al. 2003, 2010), assim 

como nos gêneros Microglanis e Pseudopimelodus da família Pseudopimelodidae 

(Gouveia et al. 2015), além de todas as espécies aqui analisadas, sugerindo que os 

espaçadores não transcritos de genes ribossomais são ricos em bases GC (Ferreira et al. 
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2014). Algumas populações analisadas neste estudo possuem apenas um cromossomo 

com atividade da RON detectada pelo nitrato de prata, como  Pimelodella. meeki e 

Microglanis. cottoides, mas quando analisadas pela FISH com sonda de DNAr 18S, 

ambos os pares possuíam cistrons ribossômicos. Exceto em M. cottoides do rio Batatal, 

que possui um dos cromossomos do par 23 com marcação pelo nitrato de prata,  mas 

ausente de cistron ribossomal, o que pode estar relacionado com região de 

heterocromatina. 

Provavelmente, a RON em um par subtelocêntrico na região terminal do braço 

curto (par 24) poderia ser o fenótipo mais provável de M. cottoides, que é compartilhado 

nas populações analisadas desta espécie (Martinez et al. 2008; Gouveia et al. 2015 e 

presente estudo). Eventos de inversão e translocação podem explicar a RON na região 

terminal do braço longo em M. cottoides do rio das Antas ou pode ser uma diferença 

populacional, devido ao isolamento geográfico entre as duas bacias costeiras aqui 

estudadas. 

Sítios de DNAr 18S localizados em apenas 1 par de cromossomos é uma 

condição prevalente em Heptapterídeos, como pode ser observado na Tabela 1. Apenas 

em Heptapterus mustelinus foram observados múltiplos sítios deste DNAr (Moraes, 

2014). AgRONs múltiplas foram observados em outra população de H. mustelinus 

(Yano e Margarido 2012), em Imparfinis borodini; (Vissotto et al. 1999) e Rhamdia sp 

e R. quelen (Abucarma e Martins-Santos 2001), não sendo confirmadas pela FISH, mas 

mesmo assim, são poucas as espécies com este padrão múltiplo. 

Em Pseudopimelodidae, as AgRONs são múltiplas como em Microglanis aff. 

cottoides, Pseudopimelodus bufonius (Martinez et al. 2008), Pseudopimelodus pulcher 

(Gouveia et al. 2015) e Microglanis cottoides do rio Batatal analisada no presente 

estudo. No entanto, FISH com sonda de DNAr 18S foi feita apenas em P. pulcher e M. 

cottoides, mostrando um padrão múltiplo apenas em P. pulcher (Gouveia et al. 2015).  

Localização de sítios de DNA ribossômico 5S mostra uma maior diversidade nas 

duas famílias, que pode ser simples ou múltiplo (Tabela 1), apresentando em sintenia 

com sítios de DNAr 18S (Kantek et al. 2008; Ferreira et al. 2014) ou podem estar 

localizado em cromossomos diferentes (Gouveia et al. enviado para publicação). Este 

sítio parece ter preferência por regiões intersticiais dos cromossomos de Heptapteridae e 

Pseudopimelodidae (Tabela 1), assim como em outros grupos de peixes (Martins e 

Wasko 2004).  

O número de cromossomos portadores dos sítios de DNAr 5S no genoma de 
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peixes, depende da família, do gênero e muitas vezes da espécie (Roberdinos et al. 

2013). Em Heptapteridae, nos gêneros Cetopsorhamdia e Rhamdia ocorre um padrão 

simples, com o sítio ribossomal localizado em região intersticial dos cromossomos 

(Tabela 1), já em Imparfinis a maioria das espécies analisadas possuem mais de um par 

cromossômico com DNAr 5S (Ferreira et al. 2014) e apenas em I. schubarti foi 

observado apenas 1 par (Gouveia et al. enviado para publicação), todos com localização 

intersticial. No gênero Pimelodella ocorre uma tendência de sítios ribossomais simples, 

em região terminal dos cromossomos (Tabela 1). Em Pseudopimelodidae também pode 

ser observada uma variação no número e na localização, até mesmo em diferentes 

populações da mesma espécie, como evidenciado nas populações de Microglanis do 

presente estudo.  

Esta extensa variação em locais de DNAr em eucariotos pode ser mediada por 

recombinação heteróloga, DNA circular extracromossomal (eccDNA) ou elementos 

transponíveis (TEs) que fazem a transposição de um novo loci, seguido ou não por 

eliminação de loci originais de DNAr (Raskina et al. 2004; Cohen and Segal 2009; 

Rebordinos et al. 2013). Por exemplo, no Siluriforme Sorubim lima analisado por 

Sczepanski et al. (2013) TEs estão intercalados com clusters de DNAr, onde os autores 

sugerem uma preferência desses elementos com esses sítios de DNAr, e com a possível 

ocorrência de transposição de genes. 

TEs correlacionados com sequências de DNAr 5S, estando colocalizados nas 

regiões espaçadoras não transcritas (NTS) de sequências de DNAr 5S, como já foram 

relatados em peixes como ciclídeos (Nakajima et al. 2012), e o peixe marinho Diplodus 

sargus (Merlo et al. 2013).  Gouveia et al. (enviado para publicação) isolaram 

sequências de DNAr 5S de Imparfinis schubarti e constataram que elementos 

transponíveis (TEs) podem estar atuando junto a essas sequências, o que parece estar 

relacionado com a movimentação de genes de DNAr 5S em peixes dessa família.  

Uma análise integrada entre grupos de peixes considerados filogeneticamente 

próximos, pode auxiliar em estudos citotaxonômicos. Duas espécies analisadas neste 

estudo necessitam de uma revisão taxonômica (Phenacorhandia tenebrosa e 

Microglanis cibelae), diante do fato de que as análises citogenéticas sugerem tratar-se  

de espécies diferentes. Os dados acima apresentados, mais aqueles da literatura, 

mostram algumas características citogenéticas compartilhadas entre Heptapteridae e 

Pseudopimelodidae, como a presença marcante de cromossomos com dois braços, 

RONs localizadas nas regiões terminais dos cromossomos, variação de sítios de DNAr 
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5S, corroborando com a hipótese de que estes são grupos próximos, no entanto, cada 

família apresenta características específicas, como a variabilidade cariotípica de 

Heptapteridae e o conservado 2n em Pseudopimelodidae.  
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Tabela 1 –Dados citogenéticos (2n, cariótipo e DNAr) em espécies e populações de 

Heptapteridae e Pseudopimelodidae.  

Família /Espécie  Localidade 2n Cariótipo DNAr 
18S 

DNAr 5S Referência 

Heptapteridae 
      

Cetopsorhamdia iheringi Rb. Minhocas /MG 58 28m+26sm+4st Simples e 
Intersticial  

Simples e 
Intersticial 

Kantek et al. 
(2015) 

Cetopsorhamdia iheringi Rb. Três Bocas/PR 58 28m+26sm+4st Simples e 
Intersticial 

Simples e 
Intersticial 

Presente estudo 

Heptapterus mustelinus Arroio Colombo/RS 54 32m+8sm+10st+4a Múltiplo e 
Terminal  

Simples e 
Terminal 

Moraes (2014) 

Heptapterus mustelinus R. Forquetinha/RS 58 32m+12sm+4st+10a Múltiplo e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Moraes (2014) 

Imparfinis minutus Ribeirão Jacuı´-SP 58 42m+12sm+4st Simples e 
Intersticial 

Múltiplo e 
Intersticial 

Ferreira et al. 
(2014) 

Imparfinis mirini Rb. Jacutinga/ PR 58 36m + 22sm Simples e 
Intersticial 

- Gouveia et al. 
(2013) 

Imparfinis mirini Rio Paraitinga-SP 58 42m+12sm+4st Simples e 
Intersticial 

Múltiplo e 
Intersticial 

Ferreira et al. 
(2014) 

Imparfinis mirini Rio Araras- SP 58 36m+18sm+4st Simples e 
Intersticial 

Múltiplo e 
Intersticial 

Ferreira et al. 
(2014) 

Imparfinis mirini Rio Ipero´-SP 58 42m+12sm+4st Simples e 
Intersticial 

Múltiplo e 
Intersticial 

Ferreira et al. 
(2014) 

Imparfinis mirini Rio Passa Cinco-SP 58 42m+12sm+4st Simples e 
Intersticial 

Múltiplo e 
Intersticial 

Ferreira et al. 
(2014) 

Imparfinis mirini Rio Pilar do Sul-SP 58 36m+18sm+4st Simples e 
Intersticial  

Múltiplo e 
Intersticial 

Ferreira et al. 
(2014) 

Imparfinis schubarti Drenagem 
Piumhi/MG 

58 18m+34sm+6st Simples e 
Intersticial 

Simples e 
Intersticial 

Kantek et al. 
(2009) 

Imparfinis schubarti Rb. Três Bocas/PR 58 30m + 28sm Simples e 
Intersticial 

- Gouveia et al.  
(2013) 

Imparfinis schubarti Rio Laranjinha/PR 58 30m + 28sm Simples e 
Intersticial 

- Gouveia et al.  
(2013) 

Imparfinis schubarti Rio Ivaí/PR 58 28m + 28sm + 2st Simples e 
Intersticial 

- Barbosa et al. 
(2015) 

Imparfinis aff. schubarti Rb.Marrequinhas/ 
PR 

58 28m+28sm+2st Simples e 
Intersticial 

- Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti Rb Três Bocas/ PR 58 28m+28sm+2st Simples e 
Intersticial 

- Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R. Água da 
Floresta/PR 

58 28m+28sm+2st Simples e 
Intersticial 

- Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R.Vinícius/PR 58 28m+28sm+2st Simples e 
Intersticial 

- Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R. Taquari/PR 58 28m+28sm+2st Simples e 
Intersticial 

- Stolf et al. (2004) 

Imparfinis aff. schubarti R.Jataizinho/PR 58 28m+28sm+2st Simples e 
Intersticial 

- Stolf et al. (2004) 

Imparfinis cf. schubarti Rib. da Bacia do 
Alto Paraná 

58 24m+22sm+12st Simples e 
Intersticial 

- Borba et al. 
(2012) 

Phenacorhamdia tenebrosa Ribeirões da Bacia 
do Alto Paraná 

58 30m+22sm+6st Simples e 
Intersticial   

- Borba et al. 
(2012) 

Phenacorhamdia tenebrosa R. Vermelho/PR 48 14m+8sm+20st+6a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Presente estudo 

Pimelodella aff. avanhandavae R. Tibagi/PR 52 30m+22sm Simples e 
Terminal 

- Swarça et al. 
(2003a) 

Pimelodella australis Arroio Ribeiro/RS 58 34m+10sm+8st+6a Simples e 
Terminal 

- Moraes (2014) 

Pimelodella boschmai Mogi-Guaçu 
Araras/SP 

46 38m+8sm  
XY/XX 

Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Garcia e Almeida-
Toledo (2010) 

Pimelodella gracialis Paraná 
Mariápolis/SP 

46 34m+12sm Simples e 
Terminal 

Múltiplo, 
Terminal 

Garcia e Almeida-
Toledo (2010) 
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e 
Intersticial 

Pimelodella lateristriga Paraíba do Sul 
Angra/RJ 

58 36m+22sm Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia e Almeida-
Toledo (2010) 

Pimelodella laurenti Cordisburgo/MG 46 28m + 14sm + 4st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Dazzani et al. 
2012 

Pimelodella meeki R. Limoeiro/PR 46 30m+12sm+4st Simples e 
Terminal 

- Vidotto et al. 
(2004) 

Pimelodella meeki R. Couro de Boi/PR  46 30m+12sm+4st Simples e 
Terminal 

- Vidotto et al. 
(2004) 

Pimelodella meeki R. Gabriel da 
Cunha/PR 

46 30m+12sm+4st Simples e 
Terminal 

- Vidotto et al. 
(2004) 

Pimelodella meeki São Miguel 
Arcanjo/SP  

46 28m+12sm+6st Simples e 
Terminal 

Simple e 
Terminals 

Garcia e Almeida-
Toledo (2010) 

Pimelodella meeki Pilar doSul/SP 46 28m+12sm+6st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Garcia e Almeida-
Toledo (2010) 

Pimelodella meeki Rb. Jacutinga/PR 46 26m + 14sm + 6st Simples e 
Terminal 

- Gouveia et al.  
(2013) 

Pimelodella meeki Rib. da Bacia do 
Alto Paraná 

46 26m+16sm+4st Simples e 
Terminal 

- Borba et al. 
(2012) 

Pimelodella meeki R. Queixada/PR 46 26m+16sm+4st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Presente estudo 

Pimelodella sp. Pardo Cardoso/SP 46 34m+12sm Multiplo e 
Terminal 

Múltiplo e 
Terminal 

Garcia e Almeida-
Toledo (2010) 

Pimelodella sp. Botucatu/SP 46 28m+12sm +6st Simples e 
Terminal 

Múltiplo e 
Terminal 

Dazzani et al. 
(2012) 

Pimelodella sp. Colina/SP 46 28m+12sm +6st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Dazzani et al. 
(2012) 

Pimelodella sp. Guapiara/SP 46 26m+16sm +4st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Dazzani et al. 
(2012) 

Pimelodella sp. Pirassununga/SP 46 28m+14sm +4st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Dazzani et al. 
(2012) 

Pimelodella sp. Rio Cuiabá/MT 46  26m + 10sm + 10st Simples e 
Terminal 

- Barbosa et al. 
(2015) 

Pimelodella spelaea S. Domingos/GO 46 28m +14sm +4st Simples e 
Terminal 

Múltiplo e 
Terminal 

Dazzani et al. 
(2012) 

Pimelodella  taenioptera Rio Aricá 
Mirim/MT 

52 26m + 22sm + 4st Simples e 
Terminal 

- Barbosa et al. 
(2015) 

Pimelodella vittata Rb. Minhocas/MG 46 16m+22sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Kantek et al. 
(2015) 

Rhamdella eriarcha R. Forquetinha/RS 58 46m-sm+8st+4a Simples e 
Terminal 

- Moraes (2014) 

Rhamdia quelen Lg. dos Quadros/RS 58 52m/sm/st+6a Simples 
Simples e 
Terminal 

- Hochberg e 
Erdtmann (1988) 

Rhamdia prope quelen Rb. Minhocas/MG 58 + 
3n=87 

26m+16sm+14st+2a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Kantek et al. 
(2015) 

Rhamdia quelen R.Guaíba/RS 58 52m/sm/st+6a Simples e 
Terminal 

- Hochberg e 
Erdtmann (1988) 

Rhamdia quelen R. Iguaçu/PR 58 32m+16sm+6st+4a Simples e 
Terminal 

- Fenocchio et al. 
(2003b) 

Rhamdia quelen FUNPIVI/SC 58 36m+16sm+6st Simples e 
Terminal 

- Moraes et al. 
(2009,2010) 

Rhamdia quelen Sangão – 
Cascavel/PR 

58 32m+8sm+12st+6a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen R. Oeste – 
Cascavel/PR 

58 40m+10sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Angra dos Reis/RJ 58 36m+14sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen R. São José /RJ 58 36m+14sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen R. Paraíba, do 
Sul/RJ 

58 40m+10sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Araras/SP 58 44m+12sm+2st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen R. Capivra-
Botucatu/SP 

58 36m+10sm+12st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 
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2n=número diploide; DNAr=DNA ribossômico; m=metacêntrico; sm=submetacêntrico; st=subtelocêntrico; 

a=acrocêntrico; Lg= lagoa; R= rio; Rb= ribeirão; Rv = reservatório; GO=Goiás; MG=Minas Gerais; PR= Paraná; 

RJ=Rio de Janeiro; RS= Rio Grande do Sul; SP=São Paulo. 

 

 

 

 

 

Rhamdia quelen Colina/SP 58 36m+10sm+12st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Guapiara/SP 58 36m+10sm+12st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Iguapé/SP 58 34m+16sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen R. Passa Cinco – 
Ipeúna/SP 

58 40m+10sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Fortuna – 
Mariápolis/SP 

58 40m+10sm+8st Simples e 
Terminal 

Múltipla e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Piquete/SP 58 30m+14sm+12st+2a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Sto. Antônio do 
Pinhal/SP 

58 32m+8sm+12st+6a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Rb. Lindóia/PR 3n=87 30m+14sm+10st+4a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Tsuda et al. 
(2010) 

Rhamdia quelen Mogi-Guaçu 58 22m+18sm+12st+6a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Martinez et al. 
(2011) 

Rhamdia quelen Araguaia 58 18m+18sm+14st+8a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Martinez et al. 
(2011) 

Rhamdia quelen Lg.da Usina Elétrica 
Ney Braga/PR 

58 38m/sm+14st+6a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Silva et al. (2011) 

Rhamdia quelen Lg.da Usina Elétrica 
Ney Braga/PR 

3n=87 57m/sm+21st+9a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Silva et al. (2011) 

Rhamdia quelen Rib.da Bacia do 
Alto Paraná 

58 32m+18sm+8st Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Borba et al., 
(2012) 

Rhamdia sp. Rb. Grande 58 46m/sm+12st/a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2003) 

Rhamdia sp. Rb. Grande/SP 3n=87 69m/sm+18st/a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Garcia et al. 
(2003) 

Rhamdiopsis prope microcephala Rb. Minhocas/MG 56 12m+30sm+14st Simples e 
Terminal 

Múltipla e 
Terminal 

Kantek et al. 
(2015) 

Taunaya  bifasciata Ribeirões da Bacia 
do Alto Paraná 

58 20m+18sm+20st Simples e 
Terminal 

- Borba et al., 
(2012) 

Pseudopimelodidae       

Lophiosilurus alexandri R. São Francisco 54 16m+18sm+10st+1a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Marques et al. 
(2008) 

Microglanis cibelae R. Maquiné/RS 54 22m+16sm+12st+4a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Presente estudo 

Microglanis cottoides R.Forquetinha/RS 54 +  
3n=81 

30m+14sm+6st+4a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Intersticial 

Gouveia et al. 
(2015) 
 

Microglanis cottoides R. das Antas/PR 54 30m+14sm+ 6st+4a Simples e 
Terminal 

Simples e 
Terminal 

Presente estudo 

Microglanis cottoides R. Batatal/PR 54 30m+14sm+ 6st+4a Simples e 
Terminal 

Múltipla e 
Intersticial 

Presente estudo 

Microglanis cottoides R. Iporanga/PR 54 30m+14sm+ 6st+4a Simples e 
Terminal 

Múltipla e 
Intersticial 

Presente estudo 

Pseudopimelodus pulcher R. Laranjinha/PR 54 20m+16sm+10st+8a Múltipla e 
Terminal 

- Gouveia et al. 
(2015) 
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Tabela 2- Locais de estudo e espécies estudadas.  

Família/Espécie Amostra Local de coleta Bacia 
Heptapteridae    

Cetopsorhamdia iheringi 3 fêmeas e 2 
machos 

Ribeirão Três Bocas/PR 
(23º23’06.6”S e 51º04’35.8”W) 

Paranapanema 

Phenacorhamdia tenebrosa 5 fêmeas e 1 
macho 

Rio Vermelho/PR  
(23º13’0.95”S e 51º20’0.88”W) 

Paranapanema 

Pimelodella meeki 4 fêmeas e 6 
machos 

Rio Quexada/PR  
(23º56’9.65”S e 51º39’26.08”W) 

Ivaí 

Pseudopimelodidae    
Microglanis cottoides 2 fêmeas e 4 

machos 
Rio das Antas/ PR  
(25º13’35,2’’S e 48º34’03,9’’W) 

Tagaçaba 

Microglanis cottoides 7 fêmeas e 1 
macho 

Rio Iporanga/SP  
(24º34’49’’S e 48º35’30,2’’W) 

Ribeira do Iguape 

Microglanis cottoides 5 fêmeas Rio Batatal/SP  
(24º36’34,7’’S e 48º17’14,2’’W) 

Ribeira do Iguape 

Microglanis cibelae 6 fêmeas Rio Maquiné/RS 
(29º39’10.4’’S e 50º12’31,8’’W) 

Tramandaí 
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Figura 1- Mapa evidenciando os locais de coletas. 1=Rio Maquiné pertencente a bacia hidrográfica do Tramandai/RS; 2= Rio das Antas, bacia 

hidrográfica do Tagaçaba/PR; 3= Rio Batatal e 4= Rio Iporanga, bacia hidrográfica do rio Ribeira do Iguape; 5= Rio Quexada, bacia hidrográfica 

do rio Ivaí; 6=Rio Vermelho e 7=Ribeirão Três Bocas, ambos da bacia hidrográfica do rio Paranapanema. 
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Figura 2- Cariótipo representativo das espécies de peixes da família Heptapteridae. 

Cetopsorhamdia iheringi com 2n=58 (a); Pimelodella meeki com 2n=46 (b) e 

Phenacorhamdia tenebrosa com 2n=48 (c). No box em (a), (b), (c) os pares das RONs 

coradas com nitrato de prata e fluorocromo CMA3. Barra=5µm. 
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Figura 3- Cariótipo representativo das espécies de peixes da família 

Pseudopimelodidae. Microglanis cibelae (a) e Microglanis cottoides (b), representando 

todas populações, com 2n=54. No box em (a) e (b) os pares das RONs coradas com 

nitrato de prata e fluorocromo CMA3. Barra=5µm. 
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Figura 4- Metáfases somáticas com Double FISH das espécies da família Heptapteridae e Pseudopimelodidae, com sonda de DNAr 18S (sinal 

verde) e 5S (sinal vermelho) Cetopsorhamdia iheringi (a); Pimelodella meeki (b); Phenacorhamdia tenebrosa (c); Microglanis cibelae (d); 

Microglanis cottoides do rio das Antas (e); Microglanis cottoides do rio Batatal (f) e Microglanis cottoides do rio Iporanga (g).  Setas 

evidenciando os sítios de DNAr 18S e as cabeças de setas mostrando os sítios de DNAr 5S. Barra=5µm. 
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5- CONSIDERAÇÃOES FINAIS 

 

1. Heptapteridae e Pseudopimelodidae possuem características citogenéticas 

compartilhadas, o que corrobora com a hipótesede de serem consideradas 

famílias pertencentes a um grupo monofilético. Mas também, possuem 

condições específicas de cada família, como a grande variação no número 

diploide de Heptapteridae e o conservado 2n=54 em Pseudopimelodidae. 

 

2. Uma característica compartilhada entre as espécies dessas duas famílias é o 

padrão das RONs possuindo cistrons de DNAr 18S, que são geralmente 

localizadas nas regiões terminais dos cromossomos e os sítios de DNAr 5S 

normalmente localizados na região intersticial dos cromossomos. Entretanto, 

algumas exceções são observadas em algumas espécies de Heptapteridae onde as 

RONs coincidentes com os sítios de DNAr 18S, foram localizadas na região 

intersticial dos cromossomos, como em Imparfinis schubarti (Capítulo I) e 

Cetopshorhamdia iheringi (Capítulo II). 

 

3. Nas espécies de Heptapteridae o fenótipo simples das RONs parece ser o mais 

comum dentro da família, já em Pseudopimelodidae elas podem ser simples e 

múltiplas, sendo variável até mesmo em populações da mesma espécie. E as 

RONs nesses grupos de peixes mostraram-se ricas em bases GC, após coloração 

com fluorocromo base específica CMA3. 

 

4. Foram encontrados novos números diploides na família Heptapteridae, como em 

Imparfinis borodini com 2n=50 (Captítulo I) e Phenacorhamdia tenebrosa 
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(Capítulo II) com 2n=48, confirmando a grande diversidade cariotípica que 

ocorre dentro desta família.  

 

5. As espécies, Pimelodella meeki e Cetopsorhamdia iheringi, confirmaram o 

2n=46 e 2n=58, respectivamente, característica comum para esses dois gêneros 

da família Heptapteridae. E Microglanis cibelae da família Pseudopimelodidae, 

confirmou o 2n=54 característicos desta família, sendo o primeiro relato 

citogenético desta espécie neste trabalho.  

 

6. Microglanis cottoides, apesar de apresentar o número diploide conservado em 

Pseudopimelodidae, mostrou variações na localização das RONs, entre 

diferentes populações, que podem estar relacionadas com rearranjos 

cromossômicos como inversão, translocação ou deleção, ou podem ser 

diferenças populacionais, devido a separação dessas populações pertencentes a 

bacias diferentes (Bacias do Tagaçaba/PR e do Ribeira do Iguape/SP). 

 

7.  Análises com isolamento e caracterização de sequências de transposon Tc1 

Mariner, e mapeamento físico juntamente com microssatélites e DNAs 

ribossômicos, mostraram que, no genoma de espécies do gênero Imparfinis, 

ocorre uma variação na distribuição de diferentes tipos de DNAs repetitivos, o 

que demonstra uma evolução divergente entre as espécies desse gênero.   

 

8. Em Heptapteridae, ocorre uma diversidade na distribuição de sítios de DNAs 

ribossômicos, que, pode estar relacionada com a movimentação desses genes 
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ribossomais, mediada por elementos transponíveis. Isto pode ser devido à 

localização Tc1-mariner, assim como os microssatélites, nos cromossomos 

portadores dos sítios de DNAr 18S e 5S, o que pode gerar sucessíveis rearranjos 

cromossômicos, refletindo na evolução cariotípica das espécies dessa família. 

 

9. Os dados aqui apresentados, além de contribuírem para o aumento da 

documentação cariotípica para as famílias Heptapteridae e Pseudopimelodidae, 

mostram a importância dos estudos com isolamento de sequências de transposon 

Tc1-mariner, bem como o mapeamento de diferentes DNAs repetitivos nos 

cromossomos de diferentes espécies, para uma melhor compreensão da evolução 

genômica dentro desses grupos de peixes. Os demais resultados citogenéticos 

observados também relacionam que eventos de rearranjos cromossômicos estão 

envolvidos na evolução cariotípica dessas famílias. 




