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RESUMO 

Os dados citogenéticos fornecem informações importantes sobre a diversidade de Loricariidae, 

pois eles corroboram as análises de classificação das espécies não descritas e ajudam na 

compreensão da diversidade inter-intraespecífica. No entanto, entre as espécies do clado 

Peckoltia, somente a determinação do número de cromossomos não resolve essas questões, 

porque a maioria das espécies exibe um número diplóide (2n) estável. Assim, o uso de outros 

marcadores cromossômicos, são necessários para esclarecer a organização genômica dessas 

espécies e entender sua diversidade. O mapeamento físico de DNAs repetitivos tem sido 

amplamente utilizado como uma ferramenta importante no estudo de problemas taxonômicos e 

evolutivos em peixes, bem como para entender os processos de organização genômica e 

diversificação. O objetivo do presente trabalho foi mapear sítios ribossômicos (rDNA) 5S e 18S 

em Ancistomus feldbergae e cinco espécies de Peckoltia: P. cavatica; P. multispinis; P. 

oligospila; P. sabaji e P.vittata, e discutir os mecanismos de organização e diversificação 

dessas sequências. Os resultados do presente estudo demonstram que todas as seis espécies 

analisadas possuem cariótipo constituído de 52 cromossomos, mas possuem fórmula cariotípica 

divergente.  Regiões Organizadoras de Nucléolo (NOR) do tipo simples foram observadas em 

Ancistomus feldbergae, P. cavatica, P. multispinis e P.vittata, enquanto NOR múltiplas  foram 

encontradas em P. oligospila e P. sabaji. Foram observadas variações extensas no número e 

localização dos sítios de rDNA 5S e 18S entre as espécies. Esses dados indicam que as inversões 

não são os únicos eventos mais importantes na evolução do cariótipo neste grupo e devem ser 

úteis na identificação das espécies estudadas aqui. Além das inversões, as transposições são 

importantes eventos evolutivos envolvidos, pelo menos, em clusters de rDNA que se espalham 

em Peckoltia e provavelmente em outras espécies de Hypostominae. 

 

 

PALAVRAS-CHAVES: Peckoltia, DNA repetitivo, família multigênica evolução 

cromossômica. 
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ABSTRACT 

Cytogenetic data provide important information on the diversity of Loricariidae, as they 

corroborate the classification analyzes of the species not described and help in the 

understanding of inter-intraspecific diversity. However, among the species of the Peckoltia 

clade, the determination of the number of chromosomes alone does not resolve these questions, 

since most species exhibit a stable diploid (2n) number. Thus, the use of other chromosomal 

markers is necessary to clarify the genomic organization of these species and to understand 

their diversity. The physical mapping of repetitive DNA has been widely used as an important 

tool in the study of taxonomic and evolutionary problems in fish, as well as to understand the 

processes of genomic organization and diversification. The objective of the present work was 

to map ribosomal sites (rDNA) 5S and 18S in Ancistomus feldbergae and five species of 

Peckoltia: P. cavatica; P. multispinis; P. oligospila; P. sabaji and P.vittata, and discuss the 

mechanisms of organization and diversification of these sequences. The results of the present 

study demonstrate that all six species analyzed have a karyotype composed of 52 chromosomes 

but have divergent karyotype formulas. Nucleolus Organizing Regions (NOR) of the single 

type were observed in Ancistomus feldbergae, P. cavatica, P. multispinis and P.vittata, while 

multiple NORs were found in P. oligospila and P. sabaji. Extensive variations in the number 

and location of 5S and 18S rDNA sites among species were observed. These data indicate that 

inversions are not the only most important events in karyotype evolution in this group and 

should be useful in identifying the species studied here. In addition to inversions, transpositions 

are important evolutionary events involved, at least in rDNA clusters that spread in Peckoltia 

and probably in other species of Hypostominae. 

 

 

KEYWORDS: Peckoltia, repetitive DNA, multigenic family chromosome evolution. 
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1. INTRODUÇÃO 

1.1. CONSIDERAÇÕES SOBRE A FAMÍLIA LORICARIIDAE 

A família Loricariidae possui componentes importantes da ictiofauna da região 

Neotropical, onde eles são amplamente distribuídos, com registros desde o sudeste da Costa 

Rica ao nordeste da Argentina, e apresentam uma grande variação morfológica e de coloração 

(Isbrücker, 1980; Armbruster, 2004). Loricarídeos são facilmente distinguíveis de outros peixes 

por terem corpos cobertos com placas dérmicas ossificadas (figura 1), abundância de dentes 

tegumentares conhecidos como odontodes (Garg et al. 2010), e um disco oral ventral que 

facilita a ligação à superfície e a alimentação (Geerinckx et al. 2011). 

Figura 1: Exemplares do gênero Peckoltia. A- Placas dérmicas ossificadas. B- Odontodes e disco oral 

ventral. (Fonte: Acervo próprio). 

 

É um grupo de peixes bastante diverso, cerca de 971 espécies válidas, da região 

Neotropical (Eschmeyer & Fong, 2018), sendo a maior família da ordem dos Siluriformes. Estes 

são agrupados em seis subfamílias: Delturinae, Hypoptopomatinae, Hypostominae, 

Lithogeninae, Loricariinae e Neoplecostominae (Armbruster, 2004; Reis et al. 2006; Lujan et 

al. 2015), sendo a sistemática dessas subfamílias bastante controvertida, constantemente 

revisada, tanto por análises osteológicas, morfométricas como moleculares (Cramer et al. 2011; 

Lujan et al. 2017).  
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1.2. ESTUDOS CITOGENÉTICOS DA SUBFAMÍLIA HYPOSTOMINAE 

 A subfamília Hypostominae é composta por sete clados, Chaetostoma, Pseudancistrus, 

Lithoxus, Pseudancistrus, Ancanthicus, Hemiancistrus e Peckoltia, e duas tribos, Ancistrini e 

Hypostomini, (figura 2; Lujan et al. 2015). 
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Figura 2: Relações filogenéticas da subfamília Hypostominae. (Fonte: Lujan et al. 2015). 
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 O clado Peckoltia é mais rico em gêneros, com nove gêneros e 52 espécies válidas, 

comparado com os demais clado constituintes da subfamília Hypostominae, composto pelos 

gêneros: Aphanotorulus, Etsaputu, Hypancistrus, Isorineloricaria, Microcanthicus, Panaqolus, 

Peckoltia, Peckoltichthys, Scobnancistrus. O próprio gênero Peckoltia, é um taxon 

historicamente problemático, muitas vezes confundido com Hemiancistrus (Armbruster, 2004; 

2008). Segundo Lujan et al. (2015) Ancistomus é um gênero válido para o clado Peckoltia,  

incluindo ‘Peckoltia’ feldbergae neste gênero.  

Poucas espécies para este clado foram descritas citogeneticamente, um clado que inclui 

vários gêneros, que se mostram mais conservados, principalmente em relação ao número 

diplóide (2n = 52). Foram observados casos de NOR (Região Organizadora de Nuclélo) simples 

e múltiplas e a presença de um cromossomo B (Souza et al. 2009; Cardoso et al. 2013, 2016; 

Silva et al. 2014, Ayres-Alves et al. 2017) e até o presente estudo não foi identificado nenhum 

tipo de sistema sexual para esse clado (tabela 1).
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Tabela 1: Levantamento de dados citogenéticos das espécies do clado Peckoltia 

Espécie 2n 
Fórmula 

criotípica NOR rDNA 18S rDNA 5S Referência 

Hypancistrus cf. debilittera 52 34m/sm+18st múltipla 2,23 1,2,9 Silva et al. 2014 

Hypancisttrus zebra 52 38m/sm+14st Simples 13(q,t) 1(p,t)4(q,t) Silva et al. 2014 

Hypancisttrus zebraL066 52 40m/sm+12st/a Simples 2,21(q,t) 1(i)1(q,t) 
Cardoso et al. 

2016 

Hypancisttrus zebra L333 52 40m/sm+12st/a Simples 2,21(q,t) 1(i)1(q,t) 
Cardoso et al. 

2016 

Panaqolus sp. 52 42m/sm+10st/a Simples 14(i) 14(i) 
Ayres-Alves et al. 

2017 

Peckoltia sp.1 52 44m/sm+8st/a+1B múltipla  - - Souza et al. 2009 

Peckoltia sp.2 52 32m/sm+20st/a múltipla - - Souza et al. 2009 

Peckoltia vittata 52 36m/sm+16st/a simples - - Souza et al. 2009 

Scobinancistrus aureatus 52 42m/sm+10st múltipla 3(i) - 
Cardoso et al. 

2013 

Scobinancistrus aureatus 52 42m/sm+10st múltipla - 5(i) 
Ayres-Alves et al. 

2017 

Scobinancistrus pariolispos 52 42m/sm+10st múltipla 3(q,t) - 
Cardoso et al. 

2013 

Scobinancistrus pariolispos 52 42m/sm+10st múltipla - 6(i) 
Ayres-Alves et al. 

2017 

*2n- número diploide; m- metacêntrico; sm- submetacêntrico; st- subtelocêntrico; a- acrocêntrico; NOR- Região 

Organizadora de Nucléolo; q- braço longo do cromossomo; p- braço curto do cromossomo; t- região terminal; i- 

região intersticial. 
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1.3.DNA REPETITIVOS: ASPECTOS GERAIS E CLASSIFICAÇÃO 

 As sequências de DNA repetitivos representam uma grande parte do genoma da maioria 

dos organismos, sendo uma característica comum no genoma dos eucariotos, apresentando alta 

variabilidade e constituindo, em alguns casos, mais de 80% do teor de DNA da célula 

(Charlesworth et al. 1994). Atualmente, sabe-se que estas sequências podem ser transcritas, 

mas por um longo período, elas foram consideradas por consenso, como não-codificantes, DNA 

lixo (junk DNA) (Schmidt & Heslop-Harrison, 1998). No entanto, diferentes estudos têm 

sugerido que estas sequências repetitivas estão envolvidas nos processos de recombinação (Biet 

et al. 1999), expressão gênica (Liu et al. 2001), replicação do DNA (Li et al. 2002) e na 

diferenciação de cromossomos sexuais em peixe (Parise-Maltempi et al. 2007), ou seja, são 

importantes na organização estrutural e funcional do genoma de forma geral (Kazazian, 2004; 

Biémont & Vieira, 2006).  

 Neste contexto, as sequências codificantes são constituídas pelas famílias multigênicas 

de RNA ribossomal e histonas (que são as mais estudadas) entre outras (Flavel, 1986; Kedes, 

1979; Nagoda et al. 2005; Prokopowich et al. 2003) e as não codificantes, que são compostas 

por sequências idênticas ou similares organizadas in tandem e incluem DNAs satélites e 

repetições interespaçadas dispersas, compostas pelos elementos transponíveis (transposable 

element - TE), que possuem a capacidade de se mover no genoma (Charlesworth et al. 1994; 

Long & Dawid, 1980; Sumner,  2003). 

Em eucariotos superiores, os genes ribossomais, que são responsáveis pela organização 

do nucléolo, estão distribuídos em duas famílias multigênicas: rDNA 45S que codifica as 

frações dos rDNAs 18S, 5,8S e 28S; e o rDNA menor, composto pela família gênica que 

codifica as moléculas de rRNA 5S (Long & Dawid, 1980). Outra família multigênica contêm 

as sequências responsáveis por codificar cinco tipos de proteínas histônicas: H1, H2A, H2B, 

H3 e H4 (Nagoda et al. 2005) (figura 3). 
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Figura 3: Esquema da organização das famílias multigênicas em eucariotos superiores: A- Genes 

ribossomais rDNA 45S; B- genes ribossomais rDNA 5S; C- Histonas. (Fonte: adaptado de Martins et 

al. 2011). 

1.4.ESTUDOS CITOGENÔMICO NA SUBFAMÍLIA HYPOSTOMINAE: DNAs 

REPETITIVOS 

Este grupo demonstra uma grande variação no número diplóide que varia de 34 

cromossomos em Ancistrus cuiabae, Ancistrus sp. “Catalão”, Ancistrus sp. Purus (Mariotto et 

al. 2009; Favorato et al. 2016) a 80 cromossomos em Hypostomus iheringii e H. tapavae (Traldi 

et al. 2012; Bueno et al. 2014), apresentando 2n=54 como número diplóide ancestral (Artoni & 

Bertollo, 2001). Essa grande variação cariotípica sugere a ocorrência de vários rearranjos 

cromossômicos, direcionando para uma evolução cariotípica bastante divergente (Artoni & 

Bertollo, 2001). Estudos citogenéticos na subfamília Hypostominae têm sido realizados com 

sondas de rDNAs 18S e 5S em diversos gêneros: Ancistrus (Mariotto et al. 2011; Konerat et al. 

2015; Ribeiro et al. 2015; Favorato et al. 2016; Primo et al. 2016), Hypancistrus (Silva et al. 

2014; Cardoso et al. 2016),  Hypostomus (Rubert et al. 2011; Pansonato-Alves et al. 2013; 

Traldi et al. 2013; Bueno et al. 2014), Scobnancistrus (Cardoso et al. 2013), Panaque 

armbrusteri e Panaqolus sp. (Ayres-Alves et al. 2017), entre outros. Tais estudos têm 

demonstrado grande variação, tanto no número desses sítios, quanto na sua localização. DNAs 

repetitivos vêm sendo bastante utilizados em estudos citogenômicos. Atualmente sabe-se que 
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as sequências repetitivas podem estar envolvidas na organização estrutural e funcional do 

genoma em geral (Kazazian, 2004; Biémont & Vieira, 2006). 

Para sequências de DNAs satélites está sendo atribuído o envolvimento na replicação, 

transcrição e recombinação do DNA (Li et al. 2002; Liu et al. 2001). Estas sequências têm sido 

isoladas de diferentes espécies de peixes, realizando mapeamento cromossômico (Hatanaka & 

Galetti Jr., 2002; Jesus et al. 2003; Xu et al. 2013), as quais tem evidenciado a localização 

destes elementos repetitivos preferencialmente em regiões heterocromáticas do genoma dos 

peixes (Martins, 2007). Em Loricariidae há poucas descrições da organização, composição e 

localização de sequências satélites, sendo descritas para poucas espécies: Hisonotus 

leucofrenatus (Andreata et al. 2010), Hypostomus ancistroides, H. iheringii, H. nigromaculatus 

e H. tapijara (Traldi et al. 2013), Rineloricaria latirostris, R. pentamaculata (Primo et al. 

2016). 

Outra classe de DNAs satélites são as sequências teloméricas, que consistem em 

repetições de microssatélites. Essas sequências têm sido bastante utilizadas em estudos 

citológicos no grupo de peixes, sendo uma ferramenta útil na identificação de rearranjos 

cromossômicos relacionados à redução do número diplóide ou geração de cromossomos sexuais 

(Cioffi et al. 2010). No que se refere ao mapeamento cromossômico das sequências teloméricas 

em Loricariidae as análises são escassas, sendo identificadas em poucas espécies, entre elas 

Hypostomus ancistroides, H. strigaticeps, H. nigromaculatus (Pansonato-Alves et al. 2013), 

Hypostomus ancistroides, H. iheringii, H. nigromaculatus e H. tapijara (Traldi et al. 2013), 

Scobinancistrus aureatus, Scobinancistrus pariolispos (Cardoso et al. 2013), Rineloricaria 

lanceolata (Porto et al. 2014), Spatuloricaria sp. (Ferreira et al. 2014), Ancistrus aff. 

dolichopterus, A. dolichopterus, A. dubius, A. maximus, A. ranunculus, Ancistrus sp. "Catalão" 

e Ancistrus sp. Purus (Favarato et al. 2016), Hartia kronei, H. longipinna, H. gracilis, H. 

punctata, H. loricariformis, H. torrenticola, H. carvalhoi (Blanco et al. 2017). 

Os dados disponíveis sobre as distintas classes de DNAs repetitivos permitem 

inferências importantes no entendimento de organizações cromossômicas, diversificação de 

cromossomos sexuais, além de considerações de natureza filogenética, dispersão e biogeografia 

de populações naturais em peixes da família Loricariidae. O conhecimento sobre a organização 

desses elementos ainda é muito reduzido, em proporção à grande diversidade de peixes. Por 

isso, com o isolamento destes elementos, caracterização e posterior mapeamento destes e de 
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outros elementos em um maior número de espécies, análises comparativas poderão contribuir 

para a compreensão da origem, evolução e função destes elementos no genoma. 
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2. JUSTIFICATIVA 

Os estudos citogenéticos já realizados evidenciam a grande diversidade cromossômica 

inter-intraespecíficas em várias espécies da família Loricariidae. Entretanto estes dados ainda 

não são suficientes para resolver os problemas de ordem taxonômica, evolutiva e sistemática 

deste grupo.  

Neste contexto, mapeamentos de famílias de DNAs repetitivos têm sido amplamente usados 

em estudos taxonômicos e evolutivos em alguns grupos de eucariontes. A utilização desta 

abordagem visa compreender os mecanismos de organização e diversificação do genoma, uma 

vez que estas sequências de DNAs podem estar envolvidas em eventos de rearranjos 

cromossômicos. Portanto, considerando a grande variabilidade cromossômica encontrada nas 

espécies de Loricariidae, bem como a escassez de dados referentes ao mapeamento dos DNAs 

repetitivos, aliada à sua funcionalidade, faz-se necessário elucidar sua localização, estrutura e 

função em Loricariidae para melhor compreensão da sua evolução genômica.  
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3. OBJETIVOS 

3.1. OBJETIVO GERAL 

Caracterizar seis espécies do gênero Peckoltia, destacando o papel dos DNA repetitivos 

na organização e dinâmica desses elementos na diversidade cariotípica, para compreender a 

evolução do grupo.  

3.2. OBEJETIVOS ESPECÍFICOS 

a. Determinar o número diplóide e a fórmula cariotípica das espécies analisadas; 

b. Identificar as NORs; 

c. Isolar, caracterizar e mapear fisicamente as sequências repetitivas de DNA ribossomais 

em Peckoltia. 

d. Fazer uma análise cariotípica comparativa com os dados citogenéticos disponíveis na 

literatura; 

e. Contribuir com novos dados citogenéticos para o auxílio da identificação taxonômica. 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

4.1. AMOSTRAS 

Foram analisados 37 espécimes do clado Peckoltia distribuídas em seis espécies, todas 

coletadas nos municípios pertencentes ao Estado do Pará, Brasil. A localização e quantidade de 

espécimes coletados podem ser observados na figura 4 e tabela 2. 

 

Figura 4: Mapa das localidades de coleta. Ao lado as espécies coletadas: A- Ancistomus. feldbergae 

B-Peckoltia cavatica; C- P. oligospila; D- P. multispinis; E- P. sabaji; F- P. vittata. 
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Tabela 2-Espécimes coletados nos rios do Estado do Pará 

 

Espécies Localidade Quantidade 

A. feldbergae Rio Xingu (Altamira, PA) 03°06'12.8"S/51º43'53.9''O 4 machos e 3 fêmeas 

P.cavatica Rio Camaraipi (Portel, PA) 02°2'38.70"S/50º49'0.29''O 4 machos e 1 fêmea 

P. multispinis Rio Xingu (Altamira, PA) 03°06'12.8"S/51º43'53.9''O 3 machos e 1 fêmeas 

P. oligospila Rio Guamá (Ourém, PA) 01º 35'51'S/47º 17'23.8'O 3 machos e 2 fêmeas 

P. sabaji Rio Xingu (Altamira, PA) 03°06'12.8"S/51º43'53.9''O 4 machos e 3 fêmeas 

P. vittata Rio Xingu (Altamira, PA) 03°06'12.8"S/51º43'53.9''O 7 machos e 2 fêmeas 

 

4.2. OBTENÇÃO DOS CROMOSSOMOS 

No estudo dos cromossomos mitóticos utilizou o rim cefálico, que é o órgão 

hematopoiético nos peixes, preparado segundo a técnica de “air drying” modificada, para peixes 

por Bertollo et al. (1978). Segue o protocolo: 

1. Injetar, intraperitonialmente, uma solução aquosa de colchicina 0,025% na proporção 

de 1 mL/100 g de peso do animal.  

2. Manter o peixe em tanque aerado por um período de 45 minutos.  

3. Em seguida sacrificar o animal e retirar o rim.  

4. Colocar o rim em placas de Petri de vidro contendo 10 mL de solução hipotônica de 

cloreto de potássio (KCl) a 0,075M.  

5. Para melhor separação dos blocos celulares, dissociar bem os pedaços de tecido com 

um macerador, para obter uma suspensão celular e homogênea.  

6. Levar a suspensão obtida para estufa a 37°C por 30 minutos.  
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7. Ressuspender, cuidadosamente, o material com auxílio de uma pipeta Pasteur, em 

seguida transferir para um tubo de centrífuga e adicionar 4 gotas de fixador Carnoy 

(álcool metílico: ácido acético 3:1), para interromper o processo de hipotonização. 

8. Centrifugar durante 5 minutos à 900 rpm, descartando o sobrenadante.  

9. Adicionar, com cuidado, 5 mL do fixador Carnoy, deixando escorrer através da parede 

do tubo. 

10. Ressuspender cuidadosamente o material com auxílio de uma pipeta Pasteur.  

11. Repetir os itens 7 a 9 por mais duas vezes.  

12. Após a última centrifugação e eliminação do sobrenadante, adicionar fixador em 

quantidade suficiente para obter uma suspensão celular de boa concentração (cerca de 

1 mL de fixador para cada 0,5 mL de sedimento).  

13. Ressuspender com cuidado e guardar em tubos de Ependorff no freezer (-18°C) ou 

trabalhar. 

4.3. PREPARAÇÃO DAS LÂMINAS 

1. Limpar as lâminas.  

2. Secar as lâminas com auxílio de um papel toalha.  

3. Pingar 10 µl da suspensão celular gelada sobre a lâmina e deixar secar em temperatura 

ambiente. 

4. Armazenar em caixas de plástico até o momento da aplicação das diferentes técnicas 

citogenéticas. 

4.4. COLORAÇÃO CONVENCIONAL 

1. Lâminas com material citológico são coradas com Eosina Azul de Metileno, segundo 

Giemsa (Merck).  

2. Para este procedimento diluir 0,4 mL de corante em 3 mL de tampão fosfato pH 6,8 

(solução final a 10%, quantidade estabelecida para cada lâmina). 

3. Despeja-se sobre a lâmina a solução, deixando corar por 10 minutos. 

4. Lavar com água destilada e deixa-se secar. 

4.5. IDENTIFICAÇÃO DAS REGIÕES ORGANIZADORAS DE NUCLÉOLOS (NOR) 

A técnica de Ag-NOR consiste em evidenciar as Regiões Organizadoras de Nucléolo 

(NOR-nucleolus organizer regions) que estavam ativas na interfase precedente através da 
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marcação com nitrato de prata. A técnica seguiu o protocolo de Howell & Black (1980), com 

adaptações. 

1. Colocar as lâminas sobre um suporte e sobre elas pingar em média duas gotas de solução 

de gelatina (0,2g de gelatina + 10 ml de água deionizada a 60 ºC + 0,15µl de ácido 

fórmico) e duas gotas de solução de nitrato de prata (1g de AgNO3 + 2ml de água 

destilada) a 50%.  

2. Cobrir a lâmina com uma lamínula. 

3. Inverter a lâmina e colocar em uma câmara úmida escura, devidamente fechada.  

4. Colocar em um banho-maria a 60 ºC, por um tempo em torno de 5 minutos, até a lâmina 

adquirir uma coloração marrom escuro.  

5. Lavar a lâmina e deixar secar  

6. Corar a lâmina por 1 minuto com solução de Giemsa diluída em tampão fosfato pH 6.8 

a uma diluição de 3:1. 

 

4.6. EXTRAÇÃO DE DNA 

O DNA genômico foi extraído de tecido muscular fixado em etanol 100% utilizando o 

método de fenol-clorofórmio descrito por Sambrook & Russel (2001) que consiste em:  

1. Colocar 20 mg de tecido muscular macerado em um tubo eppendorf.  

2. Adicionar 300 µL de tampão de homogeneização + 300 µL de tampão de lise + 20 µL 

de proteinase K (10ng/mL).  

3. Homogeneizar e incubar em banho-maria por 30 minutos à 55º C.  

4. Agitar delicadamente a cada dez minutos.  

5. Deixar em overnight, para que haja uma melhor digestão. 

6. Retirar do banho-maria e deixar resfriar em temperatura ambiente.  

7. Adicionar 700 µL de fenol tamponado, misturar suavemente por dez minutos. 

8. Centrifugar à 1400 rotações por minuto (rpm) por 15 minutos.  

9. Transferir cuidadosamente o sobrenadante para outro eppendorf.  

10. Adicionar 700 µL de clorofórmio-álcool isoamílico (24:1).  

11. Misturar por dez minutos e centrifugar à 1400 rpm por dez minutos.  

12. Retirar a camada superior e transferir para um novo eppendorf.  

13. Adicionar 100 µL de acetato de sódio (3m, pH = 4,8), e misturar.  

14. Adicionar 700 µL de isopropanol para precipitar o DNA.  
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15. Centrifugar por dez minutos à 1400 rpm e descartar o sobrenadante.  

16. Secar o DNA à 37º C (15 a 25 minutos).  

17. Dissolver em tampão TE (tris−HCl 10 mM, EDTA 1 mM, com pH 8,0; tris = 

hidroximetilaminometano). 

18. Depois de completamente dissolvido, manter o DNA a -20ºC em tubos de 1,5 mL. 

A integridade e a quantidade das amostras de DNA obtidas foram analisadas por 

eletroforese em gel de agarose 1% imerso em tampão TAE 1X (Tris-Ácido acético-EDTA), 

corado com corante GelRed (0,1 μL/mL) (Sambrook & Russell, 2001) e visualizado em 

transiluminador (Hoefer UV-25), sob luz ultravioleta. A quantidade e a qualidade do DNA 

obtido foram também avaliadas em espectrofotômetro (Nano Drop ND-1000 

Spectrophotometer -Thermo Fisher Scientific), por meio da comparação de absorbância a 260-

280 nm. 

4.7. ISOLAMENTO DE DNAS REPETITIVOS 

As sequências dos genes ribossomais foram amplificadas por Reação de cadeia da 

Polimerase (PCR), utilizando iniciadores específicos descritos por Komiya & Takemura 

(1979): primers 5SF (5’-TAC GCC CGA TCT CGT CCG ATC) e 5SR (5’-CAG GCT GGT 

ATG GCC GTA AGC). Para os genes de RNAr 18S foi utilizado o conjunto de primers 18SF 

(5’CCG CTT TGG TGA CTC TTG AT) e 18SR (5’CCG AGG ACC TCA CTA AAC CA), 

construído a partir da sequência do gene RNAr 18S descrita no NCBI (nº de acesso: AF021880) 

para o peixe Ictalurus punctatus. 

Os produtos de PCR obtidos foram analisados em gel de agarose 1%, imerso em tampão 

TAE 1x (Tris-Ácido acético-EDTA), corado com corante GelRed (0,1 μL/mL) (SAMBROOK 

& RUSSELL, 2001), e submetidos à eletroforese a 110 V/150A. Os produtos de amplificação 

foram visualizados em transiluminador (Hoefer UV-25), sob luz ultravioleta e a foto-

documentação destes foi realizada com o programa computacional EDAS (Electrophoresis 

Documentation and Analysis System 120 -Kodak Digital Science 1D). Os pesos moleculares 

dos fragmentos amplificados foram estimados por meio de comparação com marcador de peso 

molecular conhecido. 

4.8. MARCAÇÃO DAS SONDAS 



28 
 

Após padronização das PCRs para cada um dos iniciadores, foram obtidas as sondas 

através de PCR utilizando incorporação de dUTP biotinilado (Invitrogen), ou por Nick-

Translation com o kit Bionick (Invitrogen) para marcação com biotina, e Dig-nick (Roche) para 

as marcações com digoxigenina. 

4.9. TÉCNICA DE HIBRIDIZAÇÃO IN SITU FLUORESCENTE COM SONDAS DE DNAS 

REPETITIVOS 

Esta técnica foi realizada segundo Pinkel et al. (1986) com modificações:  

1. Sobre uma lâmina citologicamente preparada pingar 200 μL de solução contendo 

RNAse (1 μL de RNAse para cada 100 μL de 2 x SSC).  

2. Cobrir a lâmina com parafilme por 20 min.  

3. Colocar a lâmina em uma solução de pepsina (50 mL de HCl 4,8 N para 500 μL de 

pepsina) por 10 minutos.  

4. Lavar a lâmina em 2 x SSC por 3 vezes por 2 minutos em cada.  

5. Desidratar os cromossomos em uma bateria de álcool (2x70% por 2 minutos, 2x90% 

por 2 minutos cada e 1x100% por 15 minutos).  

6. Deixar as lâminas em estufa a 60° C por 1 hora.  

7. Para a desnaturação cromossômica, mergulhar a lâmina em uma solução de formamida 

70%, imersa no banho maria a 65°C por 55 segundos.  

8. Desidratar novamente os cromossomos em uma bateria de álcool (1x70% gelado por 4 

minutos, 1x70% por 2 minutos, 2x90% por 2 minutos cada e 1x100% por 15 minutos).  

9. Desnaturar a sonda previamente preparada (2μL de sonda + 10μL de tampão de 

hibridização) a 70º C por 15 minutos.  

10. Pingar os 12μL de solução contendo a sonda na lâmina, cobrir com lamínula e deixar 

hibridizar durante 48 horas em estufa a 37º C.  

11. Retirar a lamínula e colocar a lâmina em formamida 50% a 42º C por 5 minutos.  

12. Colocar a lâmina em 2 x SSC a 42º C por 2 vezes por 5 minutos em cada.  

13. Colocar a lâmina em detergente 4 x Tween (200 mL de 4 x SSC para 100 μL de Tween) 

a 42º C por 5 minutos.  

14. Pingar 200 μL de solução de detecção (0,3μL de Cy3 – avidina para 100μL de 4 Tween), 

cobrir com lamínula e deixar em estufa a 37º C por 30 minutos.  

15. Retirar a lamínula e lavar a lâmina em 4 Tween em temperatura ambiente 3 vezes por 3 

minutos cada.  
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16. Adicionar 7µl de DAPI-Anti-fading Vectashield, colocando-se uma lamínula sobre a 

lâmina e realizando a retirada do excesso de Anti-fading com papel absorvente.  

17. Selar a lamínula com esmalte e levar para observação em microscópio de fluorescência 

em ambiente escuro. 

4.10. CAPTURA DE IMAGENS 

Metáfases coradas pela técnica de coloração convencional foram capturadas em 

microscópio Olympus BX41 e com câmera digital CCD 1300QDS. Metáfases de lâminas 

previamente hibridizadas foram capturadas utilizando o software Nis-Elements no microscópio 

Nikon H550S. 

4.11. MONTAGEM E DISPOSIÇÃO CROMOSSÔMICA 

Os cariótipos foram montados e organizados de acordo com a classificação morfológica 

dos cromossomos (metacêntricos, submetacêntricos, subtelocêntricos e acrocêntricos), 

proposta por Levan et al. (1964), dispostos aos pares e em ordem decrescente de tamanho. A 

edição das imagens foi feita com auxílio do programa Adobe Photoshop CS6. 
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5. RESULTADOS 

Artigo publicado na revista Zebrafish. Fator de impacto: 2,242. (Anexo 1) 

 

Localização in situ de sítios ribossômicos em Peckoltia e Ancistomus (Loricariidae: 

Hypostominae) da bacia Amazônica. 

 

RESUMO 

Loricariidae é um diversificado grupo de peixes da região neotropical, ocupando uma grande 

variedade de ambientes de água doce. Os dados citogenéticos trouxeram informações 

importantes sobre a diversidade de Loricariidae porque ajudaram a validar espécies ainda não 

descritas, bem como a nossa compreensão da diversidade inter-intraespecífica. No entanto, as 

abordagens citogenéticas convencionais são limitadas na sua capacidade de detectar a 

variabilidade em algumas linhagens, como se observa no clado Peckoltia, devido ao seu 

cariótipo aparente conservado. Assim, o objetivo do presente trabalho foi mapear sítios 

ribossômicos (rDNA) 5S e 18S em cinco espécies de Peckoltia e uma espécie de Ancistomus 

da bacia amazônica e discutir os mecanismos de organização e diversificação desses clusters. 

As espécies analisadas foram encontradas com 2n = 52 e compartilham FC = 38m-sm + 14st-a 

cromossomos, exceto P. vittata com FC = 34m-sm + 18st-a. Foram observadas variações 

extensas no número e localização dos sítios de rDNA 5S e 18S entre as espécies. Esses dados 

indicam que as inversões não são os únicos eventos mais importantes na evolução do cariótipo 

neste grupo e devem ser úteis na identificação das espécies estudadas aqui. Além das inversões, 

as transposições são importantes eventos evolutivos envolvidos, pelo menos, em clusters de 

rDNA que se espalham em Peckoltia e provavelmente em outras espécies de Hypostominae. 

 

Palavras-chave: DNA repetitivo, família multigênica, genes sintênicos, peixes ornamentais da 

Amazônia. 
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ABSTRACT 

Loricariidae is a diverse group of fish from the neotropical region, occupying a wide variety of 

freshwater environments. Cytogenetic data have brought important insights into Loricariidae 

diversity because they help validate undescribed species as well as our understanding of inter- 

and intraspecific diversity. However, conventional cytogenetic approaches are limited in their 

ability to detect variability in some lineages, as seen in the Peckoltia clade, owing to their 

apparent conserved karyotype. Thus, the aim of the present work was to map 5S and 18S 

ribosomal (rDNA) sites in five species of Peckoltia and one species of Ancistomus from the 

Amazon basin and discusses the mechanisms of organization and diversification of these 

clusters. The species analyzed were found to have 2n = 52 and share KF = 38m-sm+14st-a 

chromosomes, except P. vittata with KF = 34m-sm+18st-a. Extensive variations in the number 

and location of 5S and 18S rDNA sites were observed among species. These data indicate that 

inversions are not the most important events in karyotype evolution in this group and should 

prove useful in identifying the species studied here. In addition to inversions, transpositions are 

important evolutionary events that are involved at least in rDNA clusters spreading in Peckoltia 

and probably in other species of Hypostominae. 

 

Key-words: repetitive DNA, multigene family, syntenic genes, ornamental Amazon fish. 
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INTRODUÇÃO 

Loricariidae é um diversificado grupo de peixes (cerca de 951 espécies válidas) da 

região neotropical, ocupando uma grande variedade de ambientes de água doce (Isbrücker, 

1980; Armbruster, 2004; Eschmeyer & Fong, 2017). Esta família é composta por seis 

subfamílias, sendo Hypostominae a mais rica em espécies e o maior número de espécies 

cariotipadas (Kavalco et al., 2005). Hypostominae, por sua vez, é composta por sete clados 

(Chaetostoma, Pseudancistrus, Lithoxus, Pseudancistrus, Acanthicus, Hemiancistrus e 

Pekoltia) e duas tribos (Ancistrini e Hypostomini) (Lujan et al., 2015). As tribos Hypostomini 

e Ancistrini as mais estudadas em termos citogenéticos, indicam uma ampla divergência de 

cariótipo entre Hypostomini (2n = 64 - 80) e Ancistrini (2n = 34-54) (Mariotto et al., 2011; 

Traldi et al., 2012; Bueno et al., 2014; Favarato et al., 2016). 

Os dados citogenéticos fornecem informações importantes sobre a diversidade de 

Loricariidae, pois eles validam espécies não descritas e ajudam na compreensão da diversidade 

inter-intraespecífica (Cardoso et al., 2013, 2016; Silva et al., 2014). No entanto, entre as 

espécies do clado Peckoltia, somente a determinação do número de cromossomos não é 

suficiente para resolver essas questões, porque a maioria das espécies exibe um número diploide 

(2n) estável (Cardoso et al., 2013, 2016; Silva et al., 2014; Ayres-Alves et al., 2017). Assim, o 

uso de outros marcadores cromossômicos, é necessário para esclarecer a organização genômica 

dessas espécies e entender sua diversidade.  

O mapeamento físico de DNAs repetitivos tem sido amplamente utilizado como uma 

ferramenta importante no estudo de problemas taxonômicos e evolutivos em peixes, bem como 

para entender os processos de organização genômica e diversificação (Kazazian, 2004; Martins 

& Wasko, 2004; Biémont, 2002). De acordo com Kidwell (2002), tais sequências também 

podem estar envolvidas em rearranjos cromossômicos, como deleções, duplicações, inversões 

e translocações, sendo responsáveis pelas variações cariotípicas observadas em muitos grupos. 

Desta forma, os DNAs repetitivos constituem um importante marcador cromossômico, sendo 

útil para estudos citogenéticos. Foram realizados estudos citogenéticos em Loricariidae com 

sondas de rDNAs 18S e 5S em vários gêneros de Loricariidae: Ancistrus (Mariotto et al., 2011; 

Favarato et al., 2016), Harttia (Centofante et al., 2006; Blanco et al., 2014; Blanco et al., 2017) 

Hypancistrus (Cardoso et al., 2016; Silva et al., 2014) Hypostomus (Traldi et al., 2012, 2013; 

Pansonato et al., 2013; Rubert et al., 2016), entre outros. Tais estudos mostraram grande 

variação no número desses sítios e em suas localizações. 
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Peckoltia é um gênero do clado Peckoltia com 18 espécies reconhecidas distribuídas 

nas bacias Amazônica e do Orinoco e no escudo da Guiana, várias das quais são exploradas no 

comércio ornamental (Armbruster, 2008; Armbruster & Werneke, 2015; De Oliveira et al., 

2012). Os dados citogenéticos clássicos só estão disponíveis para P. vittata do rio Xingu e 

Peckoltia sp. 1 e Peckoltia sp. 2 do rio Jari, ambos com 52 cromossomos e divergências na 

fórmula do cariótipo (Tabela 3) (Souza et al., 2009). O gênero Peckoltia em si é um táxon 

historicamente problemático que muitas vezes é confundido com Hemiancistrus (Armbruster, 

2004, 2008). De acordo com Lujan et al. (2015), Ancistomus é um gênero válido para o clado 

Peckoltia, incluindo o "Peckoltia" feldbergae neste gênero. Portanto, é necessário cariotipar 

outras espécies e usar outros marcadores cromossômicos para entender o processo de 

diversificação cariotípica neste gênero. Assim, os objetivos do presente trabalho foram mapear 

os sítios de rDNA menores e maiores nos cariótipos de cinco espécies de Peckoltia mais uma 

espécie de Ancistomus da bacia Amazônica e discutir os mecanismos de organização e 

diversificação desses clusters. 

 

Tabela 3: Compilação de dados cromossômicos de espécies de Peckoltia. 

Espécies 2n FC Referências 

Ancistomus feldbergae 52 38m+sm, 14st Presente trabalho 

Peckoltia vittata 52 36m+sm, 14st, 2a Souza et. al., 2009 

Peckoltia sp.1 52 44m+sm, 6st, 2a; +1B Souza et. al., 2009 

Peckoltia sp. 2 52 32m+sm, 18st, 2a Souza et. al., 2009 

Peckoltia cavatica 52 38m+sm, 14st Presente trabalho 

Peckoltia multispinis 52 28m+sm, 24st Presente trabalho 

Peckoltia oligospila 52 38m+sm, 14st Presente trabalho 

Peckoltia sabaji 52 38m+sm, 14st Presente trabalho 

Peckoltia vittata 52 32m+sm, 18st, 2a Presente trabalho 
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MATERIAL E MÉTODOS 

No presente estudo, analisamos amostras de uma espécie do gênero Ancistomus e cinco 

espécies do gênero Peckoltia (Figura 5 e 6). As coletas das amostras foram autorizadas pelo 

Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio) e Secretaria de Estado de 

Meio Ambiente do Pará (SEMA-PA); licença 020/2005. Os animais foram anestesiados com 

eugenol e os cromossomos foram obtidos como descrito por Bertollo et al., (1972), Regiões 

Organizadoras de Nucléolos (NOR) foram detectadas usando AgNO3, conforme descrito por 

Howell e Black (1980), e a hibridação in situ fluorescente (FISH) foi realizada seguindo o 

método de Martins e Galetti (1999), utilizando sondas para rDNA 5S e 18S, marcados com 

biotina ou digoxigenina usando a técnica de Nick-Translation e detectados com avidina-Cy3 ou 

anti-digoxigenina-FITC, respectivamente. Os cariótipos foram classificados como descrito por 

Levan et al., (1964), dispostos aos pares e em ordem decrescente de tamanho. A edição das 

imagens foi feita com auxílio do programa Adobe Photoshop CS6. 

 

 

Figura 5: Localidades das amostras analisadas no presente estudo. No município de Altamira (A. 

feldbergae, P. multispinis, P. sabaji e P. vittata), no município de Portel (P. Cavatica) e no município 

de Ourém (P. oligosipla) 

 

RESULTADOS 

As seis espécies analisadas no presente estudo apresentaram um número diploide (2n) 

de 52 cromossomos. Além disso, a maioria das espécies possuí 38 cromossomos meta-
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submetacêntricos e 14 subtelo-acrocêntricos, exceto P. vittata, que têm 34 cromossomos meta-

submetacêntricos e 18 subtelo-acrocêntricos (Figura 6). 

A impregnação de NOR com AgNO3 indicou uma NOR simples em A. feldbergae na 

região terminal de 20q, em P. cavatica na região terminal de 9q, em P. multispinis na região 

terminal do homólogo de 5q e em P. vittata na região terminal de 10q, enquanto que NOR 

múltiplas foram indicadas em P. oligospila para cada região terminal nos homólogos de 10q e 

20q e em P. sabaji nas regiões terminais de 7q e 20q (Figura 6). 
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Figura 6: Espécies de Ancistomus e Peckoltia analisadas no presente trabalho (esquerda, escala = 1 

cm) e seus respectivamente cariótipos (direita, Bar = 10 μm). AFE - A. feldbergae; PMU - P. 

multispinis; POL - P. oligospila; PCA - P. cavatica; PVI - P. vittata; PSA - P. sabaji. 
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A localização dos sítios de rDNA 18S e 5S foi divergente entre as seis espécies (Figura 

7). Em P. multispinis, 18S e 5S rDNA foram colocalizados no par 5q; em A. feldbergae, os 

sítios de rDNA  18S no par 20q e  sítios de rDNA 5S nos pares 1q e 15q; em P. oligospila, os 

sítios de rDNA  18S nos pares 10q e 20q e sítios de rDNA 5S no par 11q; em P. cavativa, os 

sítios de rDNA  18S nos pares 9q e 11q e sítios de rDNA 5S nos pares 9q e 21q; em P. vitatta, 

os sítios de rDNA  18S no par 10q e sítios de rDNA 5S nos pares 10q e 21q; em P. sabaji, os 

sítios de rDNA  18S nos pares 7q, 14q e 20q e sítios de rDNA 5S nos pares 7q, 9q e 20q. A 

maioria dos sítios de rDNA está em uma localização terminal, com exceção de um sítio de 

rDNA 5S que está localizado na região proximal em P. cavatica e P. vitatta. Além disso, os 

sítios das duas classes de rDNA estão localizados em diferentes cromossomos como em A. 

feldbergae e P. oligospila. No entanto, os sítios de rDNA 18S e 5S no mesmo cromossomo, 

como em P. cavatica e P. vitatta, e alguns foram colocalizados, como em P. multispinis e P. 

sabaji. Além disso, os heteromorfismos de tamanho intraespecíficos dos clusters de rDNA 

foram observados nas seis espécies.  

 

 

 

Figura 7: Mapeamento cromossômico do rDNA 18S (verde) e 5S (vermelho) em espécies de 

Ancistomus e Peckoltia. AFE - A. feldbergae; PMU - P. multispinis; POL - P. oligospila; PCA - P. 

cavatica; PVI - P. vittata; PSA - P. sabaji. Bar = 10 μm. 
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DISCUSSÃO 

 As seis espécies analisadas no presente estudo exibiram um cariótipo 2n = 52, que se 

supõe ser uma sinapomorfia de Ancistrini (Artoni & Bertollo, 2001) e é compartilhada com 

espécies congêneres (Tabela 1) (Alves et al., 2003). Apesar disso, existem algumas 

divergências na morfologia cromossômica, que devem resultar de inversões, principalmente as 

pericêntricas. As inversões foram identificadas como a principal fonte de evolução do cariótipo 

em Ancistrini. No entanto, as inversões não são os únicos eventos envolvidos na reorganização 

cromossômica em Ancistrini. Os eventos de fusão Robertsoriana e a redução no número 

diplóide são fontes de diversificação na evolução cromossômica das espécies do clado (Figura 

8) (Mariotto et al., 2011; Favarato et al., 2016; Cardoso et al., 2013, 2016; Silva et al., 2014; 

Ayres-Alves et al., 2017; De Oliveira et al., 2006; Prizon et al., 2016; Rocchi et al., 2012). A 

reposição centromérica também poderia explicar essa variação, pois esse mecanismo pode 

alterar a morfologia do cromossomo sem modificar o número cromossômico (Artoni & 

Bertollo, 2001; Prizon et al., 2016; Montefalcone et al., 1999). 

Uma pequena diferença na fórmula cariotípica também foi detectada entre P. vittata 

analisada no presente estudo e as descritas por Souza et al., (2009), considerando que ambas as 

amostras eram do rio Xingu. É possível que a inversão cromossômica tenha ocorrido durante a 

divergência simpátrica dos dois cariomorfos. No entanto, a combinação de gametas em 

cromossomos de populações polimórficas pode levar a uma diferença no cariótipo (Rosa et al., 

2012). 

O mapeamento de FISH e a análise Ag-NOR revelaram a ocorrência de locais inativos 

de rDNA 18S em P.cavatica, P. multispinis e P. sabaji. Da mesma forma, o mapeamento de 

sequências de rDNA 5S revelou uma organização dinâmica dessas sequências entre espécies: 

enquanto P. multispinis e P. oligospila têm um único sítio, as outras espécies têm dois ou três 

sítios (Bueno et al., 2014; Ayres-Alves et al., 2017; De Oliveira et al., 2006; Prizon et al., 

2016). Além disso, identificamos casos em que os sítios do rDNA menor (5S) e do maior (18S) 

estavam em diferentes pares cromossômicos e casos em que essas duas classes de rDNA eram 

sintênicas e mesmo colocalizadas, como observado em Neopleocostominae, 

Hypoptopomatinae (Ziemniczak et al., 2012), Loricarininae (Kavalco et al., 2005), 

Hypostominae (Mariotto et al., 2011; Favarato et al., 2016; Pansonato-Alves et al., 2013; Rosa 

et al., 2012) e a família Trichomycteridae (Ziemniczak et al., 2012). Este tipo de rearranjo 

dessas sequências não é comum em espécies de peixes, uma vez que tende a favorecer eventos 
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de crossing over desiguais e conversão de genes (Rosa et al., 2012). Apesar disso, a 

colocalização de rDNA 5S e 18S foi observada em algumas espécies de Loricariidae, incluindo 

os Ancistrini (Mariotto et al., 2011; Favarato et al., 2016; Prizon et al., 2016). No entanto, a 

organização não sintênica de sítios de rDNA menor e maior é a organização mais 

frequentemente observada em espécies desta tribo. De acordo com Zienmiczak et al., (2012), a 

sintenia entre as duas classes de rDNA em um único par de cromossomo é uma condição 

plesiomórfica para Loricariidae. Como proposto por Mariotto et al., (2011) o cariótipo ancestral 

no gênero Ancistrus é semelhante ao apresentado por Ancistrus claro (Figura 4), que possui 2n 

= 54 cromossomos, um alto número fundamental e um par de cromossomos com sítios de rDNA 

5S e 18S sintênicos. Para as mesmas características, exceto para o 2n, podemos observar em P. 

cavatica e P. vittata a presença de um sítio de rDNA 5S na região intersticial no mesmo 

cromossomo com uma NOR simples, que pode ser uma condição primitiva remanescente para 

o clado Peckoltia, como encontrado em Hypancistrus cf. debilittera (Silva et al., 2014) e 

Panaqolus sp.(Ayres-Alves et al., 2017), pertencentes ao mesmo clado, e no gênero Ancistrus 

(Mariotto et al., 2011; Favarato et al., 2016; Prizon et al., 2016, Ribeiro et al., 2015), que é da 

mesma subfamília Hypostominae (Lujan et al., 2015).  

Os dados relativos à organização dos clusters de rDNA indicam que outros tipos de 

rearranjos cromossômicos, além de inversões, deveriam ter ocorrido durante a divergência do 

cariótipo dessas espécies. As translocações cromossômicas, por exemplo, poderiam explicar a 

diferença na localização cromossômica dos sítios de rDNA. Esses eventos foram 

presumivelmente mediados por mecanismos de transposição, que foram documentados para se 

aplicar a esses tipos de sequências devido à presença comum de elementos transponíveis em 

associação com rDNAs (Dover, 1986; Eickbush & Eickbush, 2007). Os eventos de reposição, 

por exemplo, poderiam explicar a diferença no número de sítios de rDNA entre as espécies, 

uma vez que esses mecanismos podem produzir novas cópias (Zhang et al., 2008).  Por outro 

lado, é possível que a degeneração desses sítios de rDNA tenha ocorrido em algumas espécies. 

Além disso, foram observados heteromorfismos de tamanho inespecífico de clusters de rDNA 

entre as seis espécies. Isso pode ser explicado por eventos de duplicação mediados por crossing 

over desiguais, eventos que são comumente descritos em espécies de vertebrados (Pendás et 

al., 1993). 

Os dados atuais sobre 2n, FC e localização dos clusters de rDNA sugerem que o 

cariótipo de Peckoltia, bem como o de outras espécies de Hypostominae, não é estável. Assim, 

as inversões podem não ser o mecanismo mais importante de rearranjo do cariótipo nesse grupo, 
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como se supunha anteriormente. Por sua vez, transposições e duplicações também parecem ser 

eventos evolutivos importantes, envolvidos na dispersão desses clusters de rDNA que se 

espalham nesse grupo. Além disso, o conjunto de dados gerado aqui pode fornecer marcadores 

taxonômicos e, portanto, deve ser muito útil na identificação de espécies de Peckoltia. Eles 

também podem fornecer evidências de um mecanismo de isolamento reprodutivo pós-zigótico 

entre espécies simpátricas do rio Xingu, como sugerido para Scobnancistrus aureatus e S. 

pariolispos (Cardoso et al., 2013). 
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Figura 8: Hipótese da dinâmica cromossômica no clado de Peckoltia. (A) Espécies que mantiveram a condição sintênica ancestral. (B) Espécies que 

quebraram a sintenia. * Dados obtidos de Mariotto et all (2011). ** Condição ancestral com NOR simples e sítios de rDNA 5S sintênicos. 
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6. CONCLUSÃO 

Os resultados obtidos no presente trabalho foram as primeiras descrições para as 

espécies Ancistomus feldbergae, P. cavatica, P. multispinis, P.oligospila e P. sabaji. 

O conjunto de dados cromossômicos obtidos para as espécies de Peckoltia indica a 

conservação do número diplóide igual a 52 cromossomos, sendo uma característica 

compartilhada com as espécies congêneres, porém com divergência na fórmula cariotípica. 

Observou-se uma variação no número e localização das NORs. No entanto, todas as 

marcações encontram-se na região terminal do braço longo dos cromossomos portadores, 

demonstrando uma característica conservada para as espécies desse gênero. 

As espécies estudadas apresentaram heteromorfismo em relação ao tamanho da NOR, 

sendo esse heteromorfismo melhor observado no FISH com a sonda de rDNA 18S. 

Heteromorfismos de tamanhos já foram encontradas em outras espécies do clado Peckoltia e 

parece ser uma característica já estabelecida entre as espécies desse grupo. 

O double FISH com as sondas de rDNA 18S e 5S mostrou que essas espécies possuem 

colocalização (P. multispinis e P. sabaji) e sintenia (P. cavatica e P. vittata) desses genes. Esses 

resultados contribuem ainda mais com as hipóteses de rearranjos cromossômicos.  

Neste trabalho foi possível caracterizar seis espécies do clado Peckoltia, contribuindo 

com maior número de dados cromossômicos a respeito do grupo e os resultados obtidos nos 

permitiu fazer inferências sobre possíveis rearranjos cromossômicos envolvidos na evolução 

cromossômica das espécies. No entanto, devido ao seu grande número de espécies, são 

necessários mais estudos para que possa se compreender a história evolutiva deste grupo. 
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