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Abstract/Resumo

O género Cerradomys apresenta atualmente 8 espécies, todas com caridtipos basicos descritos. Essas espécies
apresentam grande variacdo cromossémica, com ndmero diploide variando de 2n=46 em Cerradomys langguthi a
2n=60 em C. akroai. Neste trabalho estudamos comparativamente os cariétipos de Cerradomys scotti (CSC) e
Cerradomys subflavus (CSU) por bandeamntos G, C e pintura cromossdmica utilizando sondas cromossomos totais de
Hylaeamys megacephalus (HME: 2n=54, NFa=62). Analisamos 3 exemplares de C. scotti (1 macho e 2 fémeas)
coletados nos estados de Mato Grosso e Minas Gerais e 3 exemplares de C. subflavus (2 machos e 1 fémea) coletados
no estado de Minas Gerais. C. scotti apresenta 2n=58 e NFa=70, sendo composto por 7 pares de dois bragos e 21 pares
acrocéntricos, o X é submetacéntrico grande e 0 Y é submetacéntrico médio. C. subflavus apresenta 2n=54 e NFa=62,
sendo composto por 5 pares de dois bragos e 21 pares acrocéntricos, 0 X é acrocéntrico grande e 0 Y é acrocéntrico
pequeno. A Heterocromatina Constitutiva foi observada na regido pericentromérica em todos os pares autossdmicos,
nas duas espécies. As FISHs (Hibridizac&o in situ fluorescente) com as sondas de HME revelaram 36 segmentos de
homologia no caridtipo de CSC e 6 associagcBes sinténicas: HME19/7/[9,10] (CSC1), HEM21/6 (CSC2),
HME12/[9,10] (CSC4), HME[13,22]/20 (CSC7), HME19/14/19/[13,22] (CSC8) e HME[16,17]/11 (HME10). No
cariétipo de CSU, as FISHs revelaram 39 segmentos de homologia e 6 associa¢des sinténicas: HEM6/21/8/1 (CSU1),
HME 3/14/7/[9,10] (CSU2), HME15/12/[9,10] (CSU3), HME[13,22]/20 (CSU4), HMEJ[16,17]/11 (CSU5) e
HME14/19 (CSU9). O mapeamento gendmico comparativo mostra que as duas espécies compartilham 4 associagdes
sinténicas (HME 7/[9,10], HME12/[9,10], HME[13,22}/20 e HME14/19) das quais, somente a associagdo
HME[13,22]/20 é compartilhada sem modifica¢Ges; as demais formam blocos sinténicos diferentes nas duas espécies.
Estes resultados demonstram que as duas espécies de Cerradomys apresentam cari6tipos muito reorganizados entre si e
ambos, em relacdo a HME. Rearranjos cromossémicos como translocacdes, inversdes e fusdes/fissdes diferenciam o
cariotipo das duas espécies. Analises nas demais espécies do género permitirdo uma melhor compreensdo dos
mecanismos de rearranjos cromossdmicos envolvidos na diferenciacdo das espécies de Cerradomys.
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