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Diferenciacdao cromossomica e molecular no complexo Rhamdia
quelen (Siluriformes, Heptapteridae) evidenciado pelo
mapeamento fisico de genes ribossomais, de RNAsn U2 e DNA
barcoding
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Abstract/Resumo

Anélises de sequéncias de DNAs repetitivos proporcionam uma caracterizagdo cromossdmica mais apurada,
auxiliando na compreensdo de problemas taxonémicos e filogenéticos. Rhamdia quelen é considerada um
complexo de espécies e, apesar de ser a espécie mais estudada dentro de Heptapteridae, pouco se sabe sobre
sequéncias de DNA repetitivo no grupo. Sendo assim, o objetivo deste trabalho foi realizar uma andlise
citogenética comparativa entre seis populacdes de R. quelen. Foi confirmado o numero diploide igual 58, com
variagdo nas formulas cariotipicas sendo: 40m+10sm+4st+4a e nimero fundamental (NF) igual 112, para a
populagdo do rio Quexada/PR; 40m+12sm+6st (NF=116) para exemplares do Ribeirdo do Penacho/PR;
34m+16sm+8st (NF=116) para rio Miranda/MS e 32m+8sm+18st (NF=116) para a popula¢do do rio Cambé. A
regido organizadora de nucléolos (AgRONSs) foi evidenciada na regido terminal de um cromossomo
submetacéntrico, nas quatro populacGes de R. quelen, sendo coincidente com a coloracdo pelo fluorocromo
CMAS3. A populagdo do rio Quexada apresentou um heteromorfismo de tamanho das AgRONSs entre 0s
cromossomos homoélogos. O mapeamento cromossomico de genes ribossomais 18S e 5S, e de U2 DNAsn foi
realizado nas quatro populagdes citadas de R. quelen, mais as do rio Taquari e do ribeirdo Lindoia, ambas do
estado do Parana. A distribuicdo dos genes de DNAr 18S confirmou o padrdo simples da RON, em todas as
populages, estando co-localizados com alguns sitios de U2 DNAsn. Os resultados mostraram uma variagdo das
sequéncias de DNAs repetitivos na populagdo do rio Miranda em comparagdo com as demais populacGes. Apenas
os individuos desta localidade apresentaram um Unico par portador da sequéncia de U2 DNAsn, assim como foi a
Unica populagdo a mostrar um padrdo maltiplo de distribuicdo do DNAr 5S. Esta heterogeneidade da populagdo do
rio Miranda em relacdo as demais populagdes de R. quelen, foi confirmada pela anélise da sequéncia que codifica
a subunidade | da enzima citocromo oxidase C, mostrando uma diferenciagdo em relacdo a populagdo do rio
Quexada. Os dados revelam uma variacdo interpopulacional na microestrutura cromossémica da espécie nunca
antes evidenciada, caracterizando essas familias de DNA repetitivos como importantes ferramentas em estudos
filogenéticos e taxonémicos.
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