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APRESENTAÇÃO 

 

Essa tese é composta de dois artigos científicos, que foram elaborados através de 

estudos citogenéticos em espécies de Hypostomus, e abordam os resultados obtidos para 

Hypostomus ancistroides, Hypostomus cf. topavae, e Hypostomus aff. hermanni 

coletados no rio Keller (bacia do Rio Ivaí), com uma análise da diversidade cariotípica 

no gênero Hypostomus e para três populações de Hypostomus paulinus  em dois 

afluentes da bacia do rio Ivaí –  rio Keller e rio Mourão e um afluente da bacia do rio 

Pirapó -  ribeirão Atlântico, com uma análise comparativa da diversidade cariotípica 

microestrutural destas populações. 

 

Capítulo I – Caracterização Citogenética de três espécies de Hypostomus Lacépède, 

1803 (Siluriformes - Loricariidae) do rio Keller - bacia do rio Ivaí – Paraná: uma 

contribuição a variabilidade cariotípica do gênero 

Este trabalho será submetido ao periódico ZebraFish e está formatado nas normas deste 

periódico. 

 

Capítulo II – Citogenética comparativa de populações de Hypostomus paulinus Ihering 

1905 (Siluriformes: Loricaridae): uma contribuição citotaxonômica para a espécie. 

Este trabalho será submetido ao periódico Reviews in Fish Biology and Fisheries e está 

formatado nas normas deste periódico 
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RESUMO GERAL 

O gênero Hypostomus Lacépède, 1803, é composto por peixes de pequeno a grande 

porte, conhecidos popularmente como cascudos. Devido à grande similaridade 

morfológica entre as espécies de Hypostomus, há uma dificuldade na definição do status 

taxonômico destas e as análises citogenéticas têm contribuído de forma significativa 

como ferramenta citotaxonômica para o grupo. Hypostomus caracteriza-se pela grande 

variação no número diploide (54 a 84 cromossomos) apresentando diversas fórmulas 

cariotípicas, indicando uma evolução divergente. Portanto, este estudo teve como 

objetivo analisar citogeneticamente diferentes espécies de Hypostomus coletados em 

rios afluentes da bacia do alto rio Paraná, PR, para obter informações citogenéticas que 

contribuam com a taxonomia deste grupo, bem como acrescentar dados para inferências 

sobre a sua evolução cariotípica. No rio Keller (afluente da bacia do Rio Ivaí, PR) foram 

analisadas – H. ancistroides, Hypostomus cf. topavae e Hypostomus aff. hermanni. 

Além dessas, três populações de Hypostomus paulinus coletadas nos rios Keller e 

Mourão (afluentes do rio Ivaí) e ribeirão Atlântico (afluente do rio Pirapó, PR). As 

espécies foram submetidas às análises por coloração com Giemsa, impregnação por 

nitrato de prata, bandeamento C e Hibridização Fluorescente in situ (FISH) com sonda 

de DNA ribossômico (rDNA) 18S e 5S. H. ancistroides apresentou 2n=68 

cromossomos e fórmula 16m+12sm+22st+18a, NF=118 para machos e 

16m+13sm+22st+17a, com NF=119 para fêmeas, caracterizando um sistema 

cromossômico de determinação do sexo do tipo ZZ/ZW. Esta espécie apresentou um 

sistema de Região Organizadora de Nucléolo (NORs) múltiplas (3 pares  

cromossômicos) detectado pelo nitrato de prata (Ag-NOR) e sonda de rDNA 18S. A 

heterocromatina foi evidenciada em região pericentromérica da maioria dos 

cromossomos e nas regiões de NORs. Foram observados blocos em ambas as 

terminações no par 14 e bloco terminal no braço longo do par 31.  FISH com sonda de 

DNAr 5S revelou sítios múltiplos (2 pares cromossômicos) localizados nas posições 

intersticiais e terminais. Hypostomus cf. topavae mostrou 2n=80 cromossomos sendo 

14m+30sm+18st+18a e NF=142, em ambos os sexos. Esta espécie apresentou NORs 

múltiplas (3 pares cromossômicos) detectadas por impregnação por prata e sonda 

rDNA18S. A heterocromatina foi evidenciada em regiões pericentroméricas de vários 

cromossomos, nas regiões de NORs e blocos terminais nos braços curtos dos pares 7, e 

15 e no braço longo do par 18. FISH com sonda de DNAr 5S revelou sítios múltiplos (2 
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pares cromossômicos) localizados em posições intersticiais e terminais. Para 

Hypostomus aff. hermanni foi observado 2n=72 com 12m+22sm+18st+20a e NF=124, 

em ambos os sexos. Esta espécie apresentou também um sistema de NORs múltiplas 

(Ag-NORs e FISH 18S) envolvendo 3 pares de cromossomos. A heterocromatina foi 

evidenciada na região pericentromérica da maioria dos cromossomos, nos pares Ag-

NORs, além de blocos grandes nos braços curtos dos pares 1 e 4 e uma marcação 

terminal no braço longo do par 23. FISH com sonda de DNAr 5S revelou uma marcação 

intersticial em apenas um par de cromossomos metacêntricos. Números diploides 

elevados, NORs múltiplas e extensos blocos de heterocromatina em alguns 

cromossomos corroboram a hipótese de cariótipos derivados dentro de Loricariidae. 

Além disso, as fórmulas cariotípicas descritas para H. ancistroides, Hypostomus cf. 

topavae e Hypostomus aff. hermanni, diferem das outras populações disponíveis em 

literatura, principalmente pelo fato inédito de um sistema cromossômico  sexual ZZ/ZW 

para H. ancistroides. Os indivíduos de H. paulinus das três populações analisadas 

apresentaram 2n=76 cromossomos e fórmula cariotípica de 10m+14sm+24st+28a, 

NF=124 em ambos os sexos. Entretanto, os cariótipos das populações diferem quanto ao 

número de cromossomos nucleolares (Ag-NORs), localizações de sítios rDNA 5S e na 

distribuição de heterocromatina constitutiva. As populações dos rios Keller e Mourão 

apresentaram os mesmos pares de cromossomos nucleolares, 9, 20 e 28, enquanto que a 

população do ribeirão Atlântico apresentou apenas um par de cromossomos (par 9), 

cujas marcações por impregnação pela prata foram confirmadas pelo FISH18S. A 

distribuição de heterocromatina constitutiva foi evidenciada nas regiões 

pericentromérica e terminal na maioria dos cromossomos da população do rio Keller e 

em menor quantidade nas populações do rio Mourão e ribeirão Atlântico e ainda, 

coincidente com os pares Ag-NORs nas três populações. Entretanto cada população 

destacou-se pela distinção de blocos heterocromáticos. Na população do rio Keller 

destacam-se os pares 1, 12, 16, 23 com marcações em toda extensão do braço curto e do 

braço longo do par 25 (maior acrocêntrico) e ainda  marcação em ambas terminações do 

par 22 com braço curto heteromarcado; e o par 35 com blocos teloméricos no braço 

longo. Na população do rio Mourão destaca-se um grande bloco intersticial do braço 

longo do par 29 e na população do ribeirão Atlântico destacam-se blocos 

heterocromáticos no braço curto do par 5, um bloco intersticial no braço longo do par 

16 e blocos teloméricos nos braços longos dos pares 20 e 22. Com relação ao número e 

distribuição dos sítios de DNAr 5S houve também variação entre as populações, no 
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entanto, as três populações apresentaram em comum um par de metacêntricos 

portadores de sítios 5S intersticial. Enquanto na população do ribeirão Atlântico 

observou-se apenas o par de metacêntrico portador do sitio rDNA 5S, sítios adicionais 

foram localizados nos braços curtos de dois  pares submetacêntricos e dois pares 

subtelocêntricos nas populações dos rios Keller e Mourão. Portanto, os dados 

cromossômicos obtidos para as três populações de H. paulinus caracterizam um 

polimorfismo de heterocromatina e de NORs, permitindo uma diferenciação na 

microestrutura cariotípica sugerindo eventos de rearranjos não-Robertsonianos 

determinando os eventos de evolução cariotípica deste gênero. Em resumo, os dados 

obtidos no presente corroboram a diversidade cariotípica no gênero Hypostomus, 

contribuindo com informações significativas reforçando a hipótese de que a espécie H. 

ancistroides seja um complexo de espécies e que as três populações de H. paulinus 

estão sofrendo um processo de evolução cariotípica, envolvendo dispersão de 

heterocromatina e regiões organizadoras de nucléolo. 

 

 

Palavra Chave: Hypostomus, evolução cariotípica, diversidade cariotípica 
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GENERAL ABSTRACT 

The genus Hypostomus Lacépède, 1803, is composed of small fishes to large popularly 

known as catfishes. Due to the hight morphological similarities among the species of 

Hypostomus, there is difficulty in the taxonomic status of the definition of these, the 

cytogenetic analysis have contributed significantly as a cytotaxonomic tool to the group. 

Hypostomus is characterized by a wide variation in the diploid number (54-84 

chromosomes) having different karyotype formulas, indicating divergent evolution for 

this group. Therefore, this study aimed to analyze cytogenetically different species of 

Hypostomus collected in two tributaries of upper Paraná river basin to obtain species-

specifics possible characters, contributing this way to the taxonomy of this group, as 

well as adding data to inferences about their karyotype evolution. In Keller river 

(tributary of Ivai river basin) were analyzed - H .ancistroides, Hypostomus cf. topavae, 

and Hypostomus aff hermanni. In addition to these species, three populations of 

Hypostomus paulinus were collected in Mourão and Keller rivers (tributary of Ivai 

river) and Atlantic stream (tributary of Pirapo river). The species were submitted to 

conventional analysis as Giemsa coloration, impregnation by silver nitrate, C-banding 

and molecular cytogenetically technique of Double FISH with rDNA 18S and 5S 

probes. H. ancistroides observed 2n = 68 chromosomes with 16m+12sm+22st+18a, 

FN=118 for males and 16m+13sm+22st+17a, with FN = 119 for females, featuring a 

chromosome system of sex determination of the type ZZ / ZW. This species presented a 

multiple NORs (three chromosome pairs) system detected by silver nitrate (Ag-NORs) 

and rDNA 18S probe. The heterochromatin was found in pericentromeric region of 

most chromosomes, in NORs regions and bitelomerics blocks on short arms of pair 14, 

and telomeric on long arm of pair 31, not marked in sexual pairs. FISH with rDNA 18S 

probe revealed multiple sites (2 chromosome pairs) located in interstitial and telomeric 

position. Hypostomus cf. topavae showed 2n=80 chromosomes being 

14m+30sm+18st+1a in both genders. This specie showed multiple NORs (3 

chromosome pair) detected by silver nitrate and rDNA 18S. The heterochromatin was 

found in pericentrometrics region of many chromosomes, in NORs regions and in 

telomerics blocks on short arm of pairs 7 and 15 and telomerics blocks of long arm of 

pair 18. FISH with rDNA 5S probe showed multiple sites (2 chromosomes pairs) 

located in interstitial and telomerics positions. For  Hypostomus aff. hermanni was 

found a diploid number of 2n=72, with 12m+22sm+18st+20a and FN=124 without 
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chromosome differentiation between the genders. One multiple NOR system (Ag-NORs 

and FISH 18S) involving three pairs of chromosome was found too. The 

heterochromatin was observed in pericentromeric region of most chromosomes, in pairs 

Ag-NORs, in telomerics blocks of short arm of pairs 1 and 4, large blocks telomeric 

marking the  long arm of pair 23. FISH with rDNA 5S showed an interstitial marking in 

just a pair of metacentric chromosomes. High diploid numbers, multiple NORs and 

extensive blocks of heterochromatin in some chromosomes reaffirm the hypothesis of 

derived karyotypes within Locariidae. Furthermore, the karyotype formulas described 

for H. ancistroides, Hypostomus cf. topavae and Hypostomus aff. hemanni, differ from 

other populations found in literature, especially the unprecedented fact of a sexual 

chromosome system ZZ\ZW for H. ancistroides. The individuals of H. paulinus of three 

analyzed populations showed diploid number of 76 chromosomes, with the karyotype 

formula of 10m+14sm+24ST+28a, FN=124 and without chromosome differentiation 

between the genders. However, the karyotypes of the populations differ in the number 

of nucleolar chromosomes (Ag-NORs) localizations of rDNA 5S sites and distribution 

of constitutive heterochromatin. The populations of Keller and Mourão rivers showed 

the three pairs of nucleolar chromosomes, 9, 20 and 28 while Atlantic stream population 

showed just one pair of chromosomes (pair 9) whose markings by silver impregnation 

were confirmed by FISH 18S. The distribution of constitutive heterochromatin was 

evidenciated in pericentrometrics and telomerics regions in most of chromosomes of 

Keller river population and fewer in of Mourão river and Atlantic stream and coincides 

with the Ag-NORs pairs in the three populations. However each population detached by 

the presence of large heterochromatic blocks. In the Keller river population standed out 

pairs 1, 12, 16, 23 with markings all along the short arm, the long arm of pair 25 

(biggest acrocentric) and a bitelomeric marking the pair 22 heteromarking short arm; 

and the pair and 35 with telomerics blocks on long arm. In the population of Mourão 

river stands out a large interstitial block of long arm of pair 29 and in the Atlantic 

stream population stands out heterochromatic blocks on short arm of pair 5, an 

interstitial block in the long arm of pair 16 and telomeric blocks in the long arm of pairs 

20 and 22. Regarding the number and distribution of 5S rDNA sites there were also 

variation between populations, however, the three populations had in common a pair of 

metacentric carriers of interstitial 5S sites. Whereas the population of the Atlantic 

stream there was only the pair of metacentric carrier 5S site, additional sites were 

located on the short arms of two submetacentrics pairs and two subtelocentric pairs  in 
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populations of Keller and Mourão rivers. Therefore chromosome data obtained for the 

three populations of H. paulinus featuring a polymorphism of heterochromatin and 

NORs, allowing differentiation in karyotype microstructure suggesting new 

evolutionary trends for this species. In summary, the data obtained in the present 

corroborate the karyotype diversity in the Hypostomus genus, contributing significantly 

with information supporting the hypothesis that H. ancistroides is a species complex 

and that the three populations of H. paulinus are suffering a process of karyotype 

evolution involving dispersion of heterochromatin and nucleolar organizing regions. 

 

Key Word: Hypostomus, karyotype evolution, diversity karyotype 
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Capítulo I – Caracterização Citogenética de três espécies de Hypostomus 

Lacépède, 1803 (Siluriformes - Loricariidae) do rio Keller - bacia do rio 

Ivaí – Paraná: uma contribuição a variabilidade cariotípica do gênero 

Este trabalho será submetido ao periódico ZebraFish e está formatado nas 

normas deste periódico. 
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Caracterização citogenética de três espécies de Hypostomus Lacépède, 1803 

(Siluriformes - Loricariidae) do rio Keller - bacia do rio Ivaí – Paraná: uma contribuição 

a análise da variabilidade cariotípica do gênero 

Lara-Kamei MCS1, Baumgärtner L2, Paiva S, Zawadzki CH2, Portela-Castro ALB2, 

Martins-Santos IC2  

1 Centro Universitário de Maringá, Centro de Ciências da Saúde, Maringá PR, Brasil 

(Telefone: +55-44-3027-6360 – R 1138) 

2 Universidade Estadual de Maringá, Departamento de Biologia Celular e Genética, 

87020 900 Maringá, PR, Brasil (Telefone: +55-44-30114688) 

 

RESUMO 

Hypostomus é um dos gêneros mais especiosos da família Loricariidae, com 

aproximadamente 130 descritas, sendo amplamente encontrados nos rios neotropicais. 

Apresentam uma ampla diversidade quanto ao padrão de cores e morfologia, sendo a 

análise citogenética uma ferramenta importante para fornecer subsídios aos estudos 

taxonômicos e sistemáticos do gênero. Neste estudo foram analisadas três espécies de 

Hypostomus: H. ancistroides, Hypostomus cf. topavae e Hypostomus aff. hermanni, 

coletados no rio Keller, afluente do rio Ivaí, da bacia do alto rio Paraná (PR), os quais 

foram submetidos a análise citogenética através de técnicas de coloração com Giemsa, 

impregnação por nitrato de prata, bandeamento C e pelo FISH (Hibridização  

fluorescente in situ) com sondas de rDNA 18S e 5S. O número diploide observado foi 

de 68 cromossomos para H. ancistroides com 16m+12sm+22st+18a, NF=118 para 

machos e 16m+13sm+22st+17a, NF=119 para fêmeas; 80 cromossomos para 

Hypostomus cf. topavae com 14m+30sm+18st+18a e NF=142, sem diferenciação 

cromossômica entre os sexos; e 72 cromossomos para Hypostomus aff. hermanni com 

12m+22sm+18st+20a, NF=124, sem diferenciação cromossômica entre os sexos. Foram 

observados três pares de cromossomo portadores de Regiões Organizadoras de 

Nucléolos (NORs) para as três espécies, porém em pares de cromossomos distintos em 

cada espécie, sendo a maioria localizada em posição terminal de braços curtos de 

cromossomos submetacêntricos. Nas três espécies as marcações Ag-NORs foram 

coincidentes com as hibridizações com sondas de rDNA 18S. A heterocromatina foi 

observada em posição pericentromérica e na região de NORs nas três espécies, sendo 

evidenciado em H. ancistroides marcação bitelomérica no par 14, telomérica no braço 
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longo do par 31, em Hypostomus cf. topavae destacam os pares 7 e 15 com blocos 

grandes teloméricos nos braços curtos e o par 18 que além da região de NOR apresentou 

com marcação telomérica no braço longo e em Hypostomus aff. hermanni blocos 

grandes teloméricos nos braços curtos dos pares 1 e 4 e uma marcação telomérica no 

braço longo do par 23. FISH com sonda rDNA 5S evidenciou sítio intersticial em um 

par de cromossomos metacêntricos recorrente nas três espécies. No entanto, em H. 

ancistroides e Hypostomus cf. topavae, além deste par, foi detectado marcação 

telomérica no braço curto de um par de cromossomos submetacêntricos enquanto que 

Hypostomus aff. hermanni apresentou sítios de rDNA 5S somente no par de 

metacêntricos. Estas três espécies apresentaram o mesmo número diploide de outras 

populações já analisadas citogeneticamente, porém com variações microestruturais em 

seus cariótipos, e H. ancistroides apresentando a diferenciação cromossômica em par 

sexual ZZ/ZW, diferente de todas as populações já analisadas. Estes dados reforçam a 

hipótese de que H. ancistroides formam um complexo de espécies e evidenciam que 

diversos rearranjos cromossômicos estão atuando na evolução cariotípica do gênero 

Hypostomus.  

 

 

Palavras chaves: Hypostomus, evolução cariotípica, sítios rDNA 5S e 18S. 
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ABSTRACT 

The Hypostomus genus is one of the richest in species in the family Locariidae, 

comprising over 130 species reported, widely found in Neotropical rivers and have a 

wide diversity of color patter and morphology. The cytogenetic analysis is an important 

tool to provide subsidies to taxonomic systematic studies in the genus. This study 

analyzed three species of Hypostomus: H. ancistroides, Hypostomus cf. topavae and 

Hypostomus aff. hermanni, collected in Keller river, tributary of Ivaí river of upper 

Paraná river basin, which were submitted to cytogenetic analysis by staining techniques 

with Giemsa, silver nitrate impregnation, C-banding and FISH (Fluorescent in situ 

hybridization) with rDNA 18S and 5S probes. There was observed 68 diploid 

chromosomes number for H. ancistroides with karyotype formula of 

16m+12sm+22st+18a with NF=118 for males and 16m+13sm+22st+17a with FN=119 

for females; 80 chromosomes for Hypostomus cf. topavae with karyotype formula of 

14m+30sm+18st+18a and FN=140 with no differentiation between genders and 72 

chromosomes for Hypostomus aff. hermanni with karyotype formula of 

12m+22sm+18st+20a and FN=124, with no differentiation between genders. Three 

pairs of chromosomes, which have a Nucleolar Organizer Regions (NORs) for the three 

species were observed, but in different chromosomes pairs, most of them was located in 

terminal position of short arms of submetacentric chromosomes. In all species the Ag-

NORs markings coincided with those hybridization with rDNA 18S probe. The 

heterochromatin was observed in centrometric position and at the NORs area in the 

three species. In addition, it was evidenciaded in H. ancistroides bitelomeric marking on 

the of pair 14 and telomeric on the long arm of pair 31. For Hypostomus cf. topavae is 

distinguished the pairs 7 and 15 standed out with large telomerics blocks in the short 

arm and the pair 18 which beyond the NORs area showed telomeric marking on long 

arm. For Hypostomus aff. hermanni was observed large blocks on the short arms of 

pairs 1 and 4, and telomeric marking on long arm of pair 23. The rDNA 5S FISH 

evidenciated an interstitial site on a pair of metacentric chromosomes, recurrent in the 

three species. However in H. ancistroides and Hypostomus cf. topavae beyond this pair 

was detected telomeric marking on the short arm of a submetacentric pair of 

chromosome while Hypostomus aff. hermanni showed sites of rDNA 5S only in 

metacentric pairs. These three species showed the same diploid number as the others 

analyzed populations but with microstructural variations in their karyotypes, and H. 
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ancistroides showing chrmossomic differentiation in sexual pair ZZ\ZW different of all 

analyzed populations. These information reinforce the hypothesis of H. ancistroides 

form a complex of species and evidenciate that many chromosome rearrangements are 

acting in karyotype evolution of Hypostomus genus. 

 

Keys Words: Hypostomus, Karyotype evolution, 18S and 5S rDNA sites. 
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INTRODUÇÃO 

A família Loricariidae possui o segundo maior número de espécies entre os 

teleósteos, com aproximadamente 683 espécies distribuídas na região Neotropical,1 

apresentando uma ampla diversidade fenotípica intraespecífica, e similaridade 

interespecífica que muitas vezes dificulta a sistemática. Uma de suas subfamílias mais 

especiosa é Hypostominae, composta por 60 gêneros,2 entre eles Hypostomus, que 

apresenta o maior número de espécies, com 132 espécies descritas.3 A sistemática de 

Hypostomus na bacia do rio Paraná é um assunto bastante complexo4 e, o gênero 

necessita de uma criteriosa revisão, antes que se possa identificar as espécies com 

segurança.5  

Loricariidae é um grupo muito diversificado do ponto de vista citogenético, com 

variação no número diplóide de 36 cromossomos para Rineloricaria latirostris6 a 96 

cromossomos para Upsilodus sp.7 Esta variação no número diplóide é acompanhada por 

uma ampla variação na fórmula cariotípicas, sugerindo uma evolução cariotípica 

divergente.8 O número cromossômico basal para a família Loricariidae foi sugerido 

como 2n=54 cromossomos, uma vez que este valor foi observado em espécies dos 

gêneros da subfamília Neoplecostominae,8 a qual é considerada basal sob o ponto de 

vista taxonômico baseada em dados morfológicos.2 Entretanto as espécies pertencentes a 

Hypostomus, estudadas citogenéticamente mostram números diplóides superiores a 54 

cromossomos, com variação no número diplóide de 54 cromossomos para H. 

plecostomus9 a 84 cromossomos para uma espécie citada como Hypostomus sp. 210 e 

atualmente nominada Hypostomus perdido.3 Esta informação é questionada, pois os 

indivíduos identificados H. plecostomus neste estudo9 podem ser um caso de erro de 

identificação e poderiam pertencer a outro gênero de Loricariidae. Assim, 2n=64 

cromossomos de H. cochliodon11 deveria ser considerado o menor valor encontrado em 

Hypostomus e a amplitude cariotípica seria de 2n= 64 a 84 cromossomos. Neste gênero 

o número diplóide mais freqüente é 2n= 7212 e espécies com maior número de 

cromossomos apresentam maior proporção de cromossomos subtelo/acrocêntricos em 

relação a cromossomos meta/submetacêntricos que aquelas com número diplóide 

menor. Esta ocorrência pode ser explicada por rearranjos Robertsonianos (fusão/fissão 

cêntricas) envolvidos na evolução cariotípica, e desta forma, este gênero, apresenta uma 

posição derivada dentro de Loricariidae.13,8    
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Ocorrência de mecanismo cromossômico de determinação do sexo entre os 

Loricariidae apresenta-se bastante variável, podendo ser encontrados sistemas simples e 

múltiplos, no entanto não é muito comum em Hypostominae. Em relação à Hypostomus 

foram observados sistema de cromossomos sexuais simples do tipo XX/XY para H. 

paulinus, H. ancistroides14 e H. cochliodon11 e ZZ/ZW para Hypostomus sp G15 e para 

H. albopunctatus.16 

A diversidade cromossômica também é observada no padrão de distribuição 

de heterocromatina constitutiva, no número e posição da NOR, caracterizando 

assim, um grupo com evolução cromossômica divergente, tanto ao nível macro 

como microestrutural.8  

Com relação à distribuição da heterocromatina constitutiva, foram 

propostos dois padrões de distribuição da heterocromatina constitutiva para 

subfamília Hypostominae, que normalmente apresenta-se em pouca quantidade. 

Um grupo apresenta pouca heterocromatina localizada preferencialmente na 

região centromérica e /ou telomérica de cromossomos do tipo 

meta/submetacêntricos, enquanto em outro existe a ocorrência de blocos 

heterocromáticos em cromossomos do tipo subtelo/acrocêntricos, 

preferencialmente em posição intersticial ou na região telomérica.8 

Hypostomus apresenta diversidade na distribuição das NORs, apresentando 

sistema de NORs simples e múltiplas. A presença de AgNORs simples localizada em 

posição terminal de cromossomos é uma característica basal para Loricariidade, uma 

vez que este caráter é frequente nos exemplares de Neoplecostominae, a qual é 

considerada basal no clado Loricariidae.17 No entanto, a condição mais frequente em 

Hypostomus é a ocorrência de sistema múltiplo de AgNOR.18 

Análise de citogenética molecular, como mapeamento físico de genes 

ribossomais, foi realizada, até o momento, apenas para um pequeno número de espécies 

de Hypostomus19, 20, 21, 22, 23 e localizações múltiplas para estes sítios é a condição mais 

freqüente. 

Apesar de Loricariidae apresentar cerca de 212 espécies já estudadas 

citogenéticamente,24 este número ainda é pequeno face a grande quantidade de 684  

espécies que integram esta família e considerando a dificuldade de identificação e 

estabelecimento de relações filogenéticas devido a diversidade morfológicas, as análises 

citogenéticas se tornaram ferramentas úteis nas análise deste grupos de peixes. Desta 

forma o presente trabalho teve como objetivo uma análise citogenética de três espécies 
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de Hypostomus, que ocorrem em pequenos rios do estado do Paraná, pertencentes à 

bacia do alto rio Paraná, a fim de contribuir como uma ferramenta citotaxonômica para 

a sistemática deste grupo, bem como fornecer dados, através de diferentes 

bandeamentos cromossômicos, que constituam evidências de possíveis rearranjos 

cromossômicos, que vêm contribuindo para a evolução cariotípica do grupo. 
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MATERIAIS E MÉTODOS  

Neste trabalho foram analisadas três espécies de Hypostomus do rio Keller, bacia 

do rio Ivaí (Fig. 01): H. ancistroides – 25 indivíduos (12 fêmeas e 13 machos) (Fig. 02 

a) Hypostomus cf. topavae - 12 indivíduos (5 fêmeas e 7 machos) (Fig. 02 b) e 

Hypostomus aff. hermanni - 36 indivíduos (14 machos e 22 fêmeas) (Fig. 02 c) 

Os cromossomos metafásicos foram obtidos a partir de células retiradas do rim e 

processadas de acordo com a metodologia de suspensão celular.25 As regiões 

organizadoras do nucléolo (NORs) foram detectadas pelo método de impregnação por 

nitrato de prata,26 para a análise do padrão de distribuição da heterocromatina 

constitutiva foi utilizada a técnica de bandamento C27  usando coloração com Iodeto de 

Propídio.28 A hibridização in situ fluorescente (Double FISH) foi realizada com sondas 

de rDNA 18S de Prochilodus argenteus29 e de rDNA 5S de Leporinus elongatus30  

usando a técnica de hibridização in situ fluorescente (FISH).31,32,33 Os cromossomos 

foram identificados de acordo com os critérios de relação de braços (RB).34  

 

Figura 01 – mapa hidrográfico da bacia do alto rio Paraná evidenciando o local 

de coleta das três espécies. 
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Figura 02 – Hypostomus ancistroides (a), Hypostomus cf. topavae (b) e 

Hypostomus aff. hermanni (c). 



19 
 

RESULTADOS 

 

Hypostomus ancistroides (Ihering, 1911) 

Esta espécie apresentou número diplóide de 68 cromossomos, com fórmula 

cariotípica de 16m+13sm+22st+17a, NF=119 para fêmeas (Fig. 03 a) e 

16m+12sm+22st+18a, NF=118 para machos (Fig. 03 b). A diferença cromossômica 

entre os sexos se deve a presença de um par de cromossomos heteromórficos composto 

pelo maior acrocêntrico e um submetacêntrico nas fêmeas, enquanto que nos machos 

este par é constituído por dois acrocêntricos, o maior par de acrocêntricos, par 26 (Fig. 

03 a e b). Foi detectado um sistema de NORs múltiplas, localizadas nos braços curtos 

dos pares 7 (metacêntrico), 9 (submetacêntrico) e 15 (subtelocêntrico) (Fig. 03 a). Estas 

posições dos sítios Ag-NOR foram coincidentes com a marcação de sonda rDNA 18S 

(Fig. 05 a). Detectou-se a presença de heterocromatina na região pericentromérica da 

maioria dos cromossomos, nas regiões marcadas pelo nitrato de prata, blocos 

biteloméricos no par 14, e telomérico no braço longo do par 31. Não houve marcação de 

heterocromatina nos pares sexuais pelas técnicas utilizadas (Fig. 04 a e b). A sonda 

rDNA 5S detectou marcações em posição intersticial de um par de cromossomos 

metacêntricos e telomérica no braço curto de um par de cromossomos submetacêntricos 

(Fig.05 a)  

 

Hypostomus cf. topavae (Godoy, 1969) 

Esta espécie apresentou número diplóide de 80 cromossomos, com fórmula 

cariotípica de 14m+30sm+18st+18a e NF=142, sem diferenciação cromossômica entre 

os sexos. (Fig. 03 c). As NORs foram evidenciadas em três pares de cromossomos, em 

posição telomérica no braço curto dos pares 13 e 18 (submetacêntricos) e em posição 

telomérica do braço longo do par 35 (acrocêntricos) (Fig. 03 c). Estas regiões foram 

coincidentes com as marcações de sonda rDNA 18S (Fig. 05 b). A heterocromatina foi 

localizada em regiões pericentroméricas de vários cromossomos e nas regiões de NOR, 

destacando-se os pares 7 e 15 com blocos grandes teloméricos nos braços curtos e o par 

18 que além da região de NOR apresentou marcação telomérica no braço longo (Fig. 04 

c). A sonda rDNA 5S detectou marcações em posição intersticial de um par de 

cromossomos metacêntricos, telomérica no braço curtos um par de cromossomos 

submetacêntricos (Fig. 05 b).  



20 
 

 

Hypostomus aff. hermanni (Ihering, 1905) 

Esta espécie apresentou número diplóide de 72 cromossomos, com fórmula 

cariotípica de 12m+22sm+18st+20a, NF=124, sem diferenciação cromossômica entre os 

sexos. (Fig. 03 d). Foi observado sistema de NORs múltiplas, encontradas em posição 

telomérica no braço curto dos pares 16 (submetacêntrico), 22 (subtelocêntrico) e 

telomérica no braço longo do par 29 (acrocêntrico) (Fig. 03 d). Estas posições dos sítios 

Ag-NOR foram coincidentes com a marcação de sonda rDNA 18S (Fig. 05 c). Foi 

evidenciado heterocromatina na região pericentromérica da maioria dos cromossomos, 

nas regiões marcadas pelo nitrato de prata, além de blocos grandes nos braços curtos 

dos pares 1 e 4 e uma marcação telomérica no braço longo do par 23 (Fig.04 d). A 

sonda rDNA 5S demonstrou uma marcação intersticial em um único par de 

cromossomos metacêntricos. (Fig. 05 c). 
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Fig. 03 – Cariótipos corados com Giemsa.  Hypostomus ancistroides (a) 

fêmea e (b) macho, Hypostomus cf topavae (c) e Hypostomus aff. 

hermanni (d). Em evidência em cada cariótipo os pares portadores de 

NOR marcados por nitrato de prata.
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Fig. 04 – Metáfases com técnica de Banda C – (a) Hypostomus. ancistroides 

fêmea, (b) H. ancistroides macho, (c) Hypostomus cf. topavae e (d) Hypostomus aff. 

hermanni 
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Fig. 05 – Double FISH com sondas de rDNA 18S (verde) e rDNA 5S (vermelho) 

de (a) Hypostomus ancistroides, (b) Hypostomus cf. topavae e (c) Hypostomu aff. 

hermanni. 
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DISCUSSÃO 

 A análise cariotípica das três espécies de Hypostomus mostrou uma 

diversidade em número diplóide e fórmula cariotípica consistente com dados prévios 

sobre a variabilidade cromossômica existente neste gênero e uma ocorrência de par 

sexual ZZ/ZW inédita para H. ancistroides. Todas as espécies apresentaram alta 

frequência de cromossomos subtelo/acrocêntricos em relação a cromossomos 

meta/submetacêntricos (58,82% em H. ancistroides, 45% para Hypostomus cf. topavae 

e 55,55% em Hypostomus aff. hermanni).  

Segundo revisão de dados citogenéticos,12 o número diplóide em Hypostomus 

varia de 64 cromossomos para H. cochliodon11 a 84 cromossomos para H. perdido3 

(citado como Hypostomus sp – rio Perdido10) com uma alta frequência de cromossomos 

subtelo/acrocêntrico em relação a cromossomos meta/submetacêntricos, variando de 

24,32% em H. aurogunttatus (citada como H. luetkeni)35 a 83,78% em H. strigaticeps.14 

Até o momento, entre as espécies de Hypostomus analisadas do ponto de vista 

citogenético, incluindo as do presente trabalho, apenas H. aurogunttatus35 apresentou 

frequência de subtelo/acrocêntrico em relação a meta/submetacêntrico abaixo de 40%. 

Estes dados reforçam a hipótese de que, espécies com alto número diplóide apresentam 

alto número de cromossomos subtelo/acrocêntrico e propõem que rearranjos de fissão 

cêntricas têm representado parte importante na evolução do gênero.13, 8  

Enquanto as variações interespecíficas ocorrem ao nível no número diplóide, as 

intraespecíficas ou interpopulacionais têm sido detectadas com maior frequência ao 

nível fórmulas cariotípicas nas espécies analisadas. Número diplóide constante e 

diversificação na fórmula cariotípica foram observados em outras populações das 

espécies analisadas neste trabalho, H. ancistroides,12,13, 20, 22, 36, 37 H. topavae,12, 38 H. 

hermanni18 e também para outras espécies não abordadas neste trabalho, H. 

albopunctatus,13, 18, 39, 40 H. nigromaculatus,41 H. regani18, 20, 36, 37, 38  e H. strigaticeps.18, 

20, 37, 42 Estas ocorrências sugerem que o gênero apresenta evolução cariotípica 

divergente, pois além de rearranjos Robertsonianos promovendo alteração no número 

cromossômico, rearranjos não-robertsonianos estariam alterando a fórmula cariotípica 

entre populações de uma mesma espécies. Da mesma maneira que as espécies deste 

gênero apresentam uma variabilidade morfológica, há uma diversidade cariotipica 

intraespecífica nas diversas populações, caracterizando grupos de indivíduos com 



25 
 

relações morfológicas e cariotípicas, mas que apresentam divergências, formando 

complexo de espécies em evolução. 

A ocorrência de um sistema de determinação de sexo do tipo ZZ/ZW em H. 

ancistroides é inédita, pois entre as populações desta espécie analisadas até o momento, 

apenas uma apresentou diferença cromossômica entre o sexo, com um par de 

cromossomos heteromórficos em machos, indicando um sistema de diferenciação 

sexual XX/XY14 e, nas demais populações não foram detectadas diferença cariotípica 

entre indivíduos machos e fêmeas. A população analisada com presença de sistema de 

cromossomos sexuais,14 não tem localidade descrita e não apresenta número de depósito 

em museu ictiológico, o que dificulta a comparação dos resultados. A diferenciação 

cromossômica entre os sexos, aliada a fórmula cariotípica distinta desta população, 

contribui para reforçar a hipótese que propõem a existência de um complexo de espécies 

para H. ancistroides.37 

Embora a maioria das espécies peixes não exiba diferenciação de cromossomos 

sexuais, oito tipos de sistemas de mecanismos de cromossomos sexuais envolvendo 

macho heterogamético (XY, X0, X1X2Y e XY1Y2) e fêmeas heterogaméticas (ZW, Z0 

e ZW1W2 e um WXZ não usual) foram descritos42, 43 em Loricariidae. Ocorrência de 

par sexual no gênero Hypostomus é raro, sendo descrito o sistema XX/XY apenas para 

H. cochliodon,11 H. ancistroides e H. macrops14 e o sistema ZZ/XW para Hypostomus 

sp. G15 e H. albopunctatus.16 No entanto na subfamília Hypostominae é comum a 

ocorrência de diferenciação de cromossomos sexuais no gênero Ancistrus, sendo já 

observado o sistema ZZ/ZW para Ancistrus cf. dubius,44,45, Ancistrus sp. purus e 

Ancistrus sp. macoari46 e Ancistrus sp. 847 e também há descrição do sistema XX/X0 

para Ancistrus n sp.1.36  

Análises citogenéticas e moleculares têm revelado que o padrão de 

heterocromatina tem um papel importante na evolução cariotipica de peixes, 

determinando mecanismos de diferenciação de cariótipos, diferenciação de 

cromossomos sexuais e de cromossomos supranumerários em diversos grupos.48, 49, 50, 51 

No entanto, na população de H. ancistroides do Rio Keller não foi evidenciado, pela 

metodologia aplicada, blocos de heterocromatina constitutiva nos pares sexuais, 

sugerindo que outros mecanismos, independente de heterocromatinização, estão 

envolvidos no estabelecimento do par sexual, como deleções e translocações não-

robertsonianas.  
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Para as três espécies foi observado sistema de NORs múltiplas, e comparando os 

dados de localização de NORs das três espécies analisadas neste trabalho com outras 

populações já analisadas destas espécies podemos verificar que existem similaridades na 

localização das NORs. Todas as populações de H. ancistroides analisadas 

citogenéticamente até o momento, apresentaram sistemas de NORs múltiplas em braços 

curtos de cromossomos metacêntricos, submetacêntricos e subtelocêntricos, sendo a 

maioria constituídas por 3 pares,13, 22, 36, 37 uma população apresentou dois pares de 

cromossomos submetacêntricos37 e outra apresentou 4 pares de cromossomos 

subtelo/acrocêntricos.20 Apenas duas populações de Hypostomus cf. topavae já foram 

analisadas e uma delas apresentou sistema de NORs simples no braço curto de um par 

de cromossomos submetacêntricos12 e a outra, sistema de NORs múltiplas no braço 

curto de um par de cromossomos subtelocêntricos e no braço longo de um par de 

acrocêntricos.38 A única população de Hypostomus hermanii já analisada 

citogenéticamente,18 também apresentou três pares de cromossomos subtelocêntricos e 

nos braços curtos. Estas similaridades entre os tipos cromossômicos e as posições das 

NORs em populações distintas, sugerem que estes cromossomos são homeólogos aos 

pares observados neste estudo e que a distinção no número dos pares em relação ao 

conjunto de cromossomos foi promovida por mecanismos de deleções e duplicações 

envolvendo o conjunto cromossômico. 

Além das espécies analisadas neste trabalho, sistema de NORs múltiplas tem 

mostrado ser comum para o gênero Hypostomus, sendo descrito para H. iheringii,52 H. 

nigromaculatus,41 H. albopunctatus,13, 18 H. strigaticeps,18, 20, 37, 23 H. regani,18, 36, 37, 

38Hypostomus sp. C, D1, D2 e E.13 Embora sistema de  NORs múltiplas sejam as mais 

comuns no gênero, sistemas de NORs simples também têm sido observada em H. 

paulinus,20 Hypostomus perdido3 (citado como Hypostomus sp 2 10), H. cochliodon53 e 

H. cf. wuchereri.54 Considerando que a presença de AgNORs simples e em posição 

terminal de cromossomos é uma característica basal para Loricariidade e a ocorrência de 

sítios múltiplos pode ser explicada por rearranjos não-robertsonianos,36 a análise destas 

três espécies, apresentando estas características derivadas, como número diplóide 

elevado e sistema de NORs múltiplas vêem contribuir com a hipótese deste gênero ser 

derivado entre os Loricariidae.  

A distribuição de heterocromatina nas espécies analisadas neste trabalho foi 

diversificada. Em Hypostomus existem dois padrões de distribuição de heterocromatina, 

um apresentando pouca heterocromatina localizada na região centromérica e telomérica 
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em cromossomos metacêntricos/submetacêntricos, e outro grupos com blocos 

intersticiais em cromossomos subtelo/acrocêntricos.8 Não é comum no gênero 

Hypostomus blocos grandes em cromossomos meta/submetacêntricos, como observados 

nas três espécies analisadas neste trabalho. Por outro lado, a ausência de blocos de 

heterocromatina intersticiais parece colocar o padrão de heterocromatina de H. 

ancistroides, Hypostomus cf. topavae e Hypostomus aff. hermanni dentro do primeiro 

padrão proposto para o grupo. 

A dispersão da heterocromatina constitutiva pode ocorrer a partir da 

transferência de segmentos de hetecromatina teloméricos para sítios intersticiais 

equilocalizados entre braços de cromossomos não-homólogos, conforme a proximidade 

destes em núcleos interfásicos.62 Além disso, mecanismos de amplificação da 

heterocromatina e transposição podem agir na interfase. Este modelo explica a 

ocorrência destes blocos nestas espécies como condição não frequente e sustentam a 

hipótese de mecanismos de evolução divergentes atuando neste gênero. Desta forma, 

nas espécies analisadas, a presença de blocos conspícuos de heterocromatina em regiões 

terminais podem ter se originado por amplificação e transposição das mesmas.  

Com relação à presença de sítios de rDNA 5S as três espécies apresentaram um 

par de cromossomos metacêntricos pequenos (par 4) portador deste sítio em posição 

intersticial. Em Hypostomus aff. hermanii este foi o único sítio encontrado, enquanto 

que em H. ancistroides e Hypostomus cf. topavae outro par submetecêntrico com 

posição telomérica foi evidenciado. Embora poucas espécies tenham sido analisadas 

para esta característica, ocorrência de sítios múltiplos destes cistrons foram descritos 

para uma população de H. ancistroides,22 que além do par metacêntrico com marcação 

intersticial, apresentou dois pares submetacêntricos, sendo um par em posição 

intersticial e outro em posição terminal, podendo ser considerados cromossomos 

homeólogos se considerarmos rearranjos não-robertsonianos. Não há relatos de análise 

destes cistrons para Hypostomus cf. topavae e Hypostomus aff. hermanni. Outras 

espécies deste gênero apresentaram tantos múltiplos sítios deste cistrosn como em H. 

regani,19 Hypostomus affinis,55 H. nigromaculatus,52 como também sítios intersticiais de 

rDNA 5S em um único  par metacêntrico, H. tapijara22 e  H. cf.  strigaticpes.23 A 

localização de rDNA 5S em posição intersticial em um único par de cromossomo 

metacêntrico parece ser uma característica primitiva e conservada em peixes e, esta 

localização pode representar alguma vantagem para o grupo.56 Entre os peixes 

neotropicais, a ocorrência  rDNA 5S em dois  pares de cromossomos tem sido 
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predominante.56, 57, 58, 59, 60 Assim, é possível que esta condição possa ser a mais basal 

para o gênero. No entanto, a presença de vários sítios pode ter surgido a partir de uma 

dispersão desta sequência mediada por elementos transponíveis.61  

De forma geral, entre os Loricariideos, diversos grupos mostram diferentes 

tendências de evolução cariotípicas, provavelmente devido as variações no tamanho e 

estruturas das populações, aliada a mobilidade, que seriam fatores preponderantes neste 

processo.13  

Os grupos caracterizados por alta mobilidade e constituídos por um grande 

número de indivíduos apresentam uma macroestrutura cariotípica mais estável como é o 

caso dos Curimatídeos63, 64, 65 e Anostomídeos.66 Por outro lado, os grupos com pequena 

mobilidade e baixa densidade populacional, mostram uma grande variação cariotípica 

no nível inter e intraespecífica, como verificado nos gêneros Hoplias,67 Astyanax68 e 

Corydoras.69 Pelo fato das espécies do gênero Hypostomus não apresentarem hábitos 

migradores e constituírem geralmente populações pequenas,70 a fixação de rearranjos 

cromossômicos pode ser facilitada. 

Hypostomus apresenta grande variedade morfológica que dificulta a 

identificação das espécies e o estabelecimento de relações filogenéticas. O estudo 

citogenético visa contribuir tanto com a identificação quanto para estabelecer relações 

filogenéticas. A caracterização destas três espécies de Hypostomus contribui para 

consolidar este grupo como um gênero derivado na família Loricariidae, pois 

apresentam características primitivas, como número diplóide elevado com grande 

proporção de cromossomos do tipo subtelo/acrocêntricos em relação a cromossomos 

meta/submetacêntricos, derivados de rearranjos robertsonianos, e múltiplos sítios de 

NORs, rDNA 18S e 5S, bem com variação em distribuição de heterocromatina 

constitutiva, possivelmente derivada de rearranjos não-robertsonianos. Como as 

espécies destas populações mantiveram a constância do número diplóide encontrados 

em outras populações já analisadas, mas apresentaram variações microestruturais em 

seus cariótipos, reforçam a hipótese de evolução cariotípica divergente neste gênero e 

evidenciam que há grupos de indivíduos muito próximos em estrutura cariotípicas que 

formam complexos de espécies.  
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Capítulo II – Citogenética comparativa de populações de Hypostomus 

paulinus Ihering 1905 (Siluriformes: Loricaridae): uma contribuição 

citotaxonômica para a espécie. 

Este trabalho será submetido ao periódico Reviews in Fish Biology and 

Fisheries e está formatado nas normas deste periódico 
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RESUMO 

Hypostomus é o gênero mais especioso na família Loricariidae, compreendendo 132 

espécies. Estes peixes apresentam uma grande variedade morfológica e diversidade de 

cores, o que dificulta a identificação de espécies, principalmente nos gêneros 

amplamente distribuídos. O objetivo deste estudo foi o de contribuir para a 

caracterização citogenéticos de Hypostomus paulinus de três populações distintas. 

Foram coletados exemplares em dois afluentes do rio Ivaí – rios Keller e Mourão e em 

um afluente do rio Pirapó – Ribeirão Atlântico. Os cromossomos foram submetidos à 

coloração por Giemsa, impregnação por nitrato de prata, bandas C e técnicas de 

citogenética molecular utilizando o FISH (Hibridização Fluorescente in situ) com 

sondas de rDNA 18S e 5S. As três populações apresentaram 2n=76 cromossomos com a 

mesma fórmula cariotípica de 10m+14sm+24st+28a e NF=124, sem diferenciação 

cromossômica entre os sexos. As populações dos rios Keller e Mourão apresentaram 

semelhanças em posição de NORs e sítios de rDNA 5S, e distinção no padrão de 

distribuição de heterocromatina. A população do ribeirão Atlântico mostrou-se distinta 

em todas estas características. Foi observado sistema de NORs múltiplas para as 

populações dos rios Keller e Mourão, localizadas em posição telomérica do braço curto 

dos pares 9 (submetacêntrico) e 20 (subtelocêntrico) e no braço longo do par 28 

(acrocêntrico) e sistema de NORs simples na população do ribeirão Atlântico localizada 

em posição telomérica no braço curto do par 9 (submetacêntrico). A heterocromatina 

constitutiva permitiu distinguir cada uma das populações analisadas. A população do rio 

Keller apresentou heterocromatina na região pericentromérica da maioria dos 

cromossomos, destacando blocos grandes em vários pares: 1, 12, 16, e 23 com 
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marcação em todo braço curto; o par 25 (maior acrocêntrico) com todo o braço longo 

marcado; o par 22 com marcação bitelomérica e o par 35 com blocos teloméricos no 

braço longo. A população do rio Mourão apresentou heterocromatina na região 

pericentromérica em apenas alguns cromossomos e nas regiões de Ag-NORs, 

destacando-se um bloco intersticial do braço longo do par 13 e um grande bloco em 

quase todo braço longo do par 29. A população do ribeirão Atlântico apresentou 

heterocromatina escassa na região pericentromérica de poucos cromossomos, nos sítio 

Ag-NORs e destacando bloco fortemente corado em posição telomérica no braço curto 

do par 5, bloco intersticial no braço longo do par 16 e blocos teloméricos nos braços 

longos dos pares 20 e 22. Nas três populações os sítios Ag-NORs foram banda C 

positiva. Os sítios de rDNA 5s foram localizados em um único par metacêntrico em 

posição intersticial para a população do ribeirão Atlântico e nas populações do rios 

Keller e Mourão este par também foi evidenciado, além localização terminal nos braços 

curtos de dois pares submetacêntricos e dois pares subtelocêntricos. Estas análises 

sugerem que estas populações de H. paulinus pertencem a mesma espécies, mas as 

variações microestruturais em seus cariótipos podem ser responsáveis por processos de 

evolução cariotípica distinta para cada população. 

 

Palavras chaves: Hypostomus, diferenciação cariotípica, heterocromatina. 
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ABSTRACT 

The genus Hypostomus is the richest in species in the family Locariidae, compressing 

about 132 species. These fishes have a great morphology variety and color diversity, 

which make it difficult to identify the species, especially of widely distributed genus. 

The aim of this study is cooperating to cytogenetic characterization of Hypostomus 

paulinus of three different populations. Samples were collected in two tributaries of Ivaí 

river- Keller and Mourão rivers and in a tributary of Pirapó river- Atlantic Stream. The 

chromosomes were submitted through Giemsa coloration, impregnation by silver 

nitrate, C-banding and techniques of molecular analysis using FISH (fluorescent in situ 

Hybridization) with 18S and 5S probes. All three populations showed 2n=76 

chromosomes with the same karyotype formula of 10m+14sm+24st+28a and FN=124, 

with no chromosomal differentiation between genders. The populations of Keller and 

Mourão rivers showed similarities in NORs position and rDNA 5S sites, and distinction 

in heterochromatin distribution pattern. The population of Atlantic stream showed 

distinct in all characteristics. Was observed multiple system NORs for populations of 

Mourão and Keller rivers, localized in telomeric position on short arm of pairs 9 

(submetacentric) and 20 (subtelocentric) and on long arm of pair 28 (acrocentric) and 

simple NORs system in population of Atlantic stream which showed telomeric cistrons 

in short arm of pair 9 (submetacentric). The constitutive heterochromatin allowed 

distinct each one of analyzed populations. The Keller river population had 

heterochromatin in pericentromeric regions on the majority chromosomes, highlighting 

big blocks on pairs, 1, 12, 16 and 23, with blocks on the whole short arm marked , the 

pair 25 (biggest acrocentric) with all short arm marked,  pair 22 with bitelomeric 

marking and 35 with telomerics blocks on long arm. All Ag-NORs sites were C-

banding positive. The population of Mourão river showed heterochromatin in 

pericentromeric region in just a few chromosomes and regions of Ag-NORs, especially 

an interstitial block of long arm of pair 13 and one big block in almost all long arm of 

pair 29. The population of Atlantic stream showed little heterochromatin in 

pericentromeric region of few chromosomes in Ag-NORs sites and detaching block 

strongly stained in the short arm of pair 5 in the terminal position, interstitial block on 

the long arm of pair 16 and telomeric blocks in the long arms of the pairs 20 and 22. 

The sites 5S rDNA sites were localized on only one metacentric pair on interstitial 

position for population from Atlantic stream and populations from Keller and Mourão 
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river this pair was also evidenciated, beyond the terminal localization on short arms of 

two submetacentrics pairs and two subtelocentrics pairs. These analyses suggest that 

these populations belong to a complex of species well related, but with microstructural 

variations in their karyotypes, that can be responsible for speciations process. 

 

 

Key words: Hypostomus, karyotype variation, nucleolar organizing regions 
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INTRODUÇÃO 

Hypostomus compreende 132 espécies que podem ser encontradas desde a 

Amazônia até o Paraná (Ferraris 2007; Froese e Pauly 2014; Zawadzki et al. 2014), das 

quais 23 espécies são relatadas para a bacia do alto rio Paraná. (Weber 2003; Jerep et al. 

2007; Zawadzki et al. 2008). Este gênero é considerado um dos grupos mais 

diversificados de peixes neotropicais, apresentando uma variedade de formas, o que 

dificulta a identificação das espécies e o estabelecimento de relações filogenéticas, 

tornando a sistemática de Hypostomus um assunto muito complexo (Zawadzki et al. 

2010). É observado também uma grande variação intraespecífica em relação a 

morfologia e padrão de cores (Reis et al. 2006) 

Apesar de muitos estudos, como análise de DNA, isoenzimas e comparação 

morfológica, tentarem esclarecer a sistemática e relações filogenéticas entre os táxons, 

há muitos grupos não resolvidos dentro Hypostomus e as propostas filogenéticas 

disponíveis incluem um número limitado de espécies nominadas. (Montoya-Burgos 

2003; Armbruster 2003; Zawadzki et al. 2005, 2008; Martinez 2009). Com isso, a 

análise citogenética de peixes torna-se uma importante ferramenta para a caracterização 

das espécies em estudos citotaxonômicos e verificação da biodiversidade (Moreira-

Filho e Bertollo, 1991; Vicari et al. 2008) 

Este gênero é um dos mais amplamente estudados em análises citogenéticas da 

subfamília Hypostominae, (Arai 2011) apresentando diversidade cariotípica de 2n= 54 

para H. plecostomus (Muramoto et al. 1968) a 2n=84 para Hypostomus sp.2 (Cereali et 

al. 2008), e atualmente nominada Hypostomus perdido (Zawadzki et al. 2014). Segundo 

Traldi et al. (2013) existe a possibilidade de que no estudo de H. plecostomus de 

Muramoto et al. (1968) ter ocorrido erro na identificação dos espécimes e os indivíduos 

analisados pertencerem a outro gênero. Desta forma o menor número cromossômico no 

gênero será de H. cochliodon com 2n=64 cromossomos, analisado por Cereali (2006) 

Segundo Artoni e Bertollo (2001), o número diplóide de 54 cromossomos é 

proposto como número cromossômico primitivo para loricarideos, por ser o número 

diplóide encontrado nos gêneros da subfamília Neoplecostominae que é considerada 

basal pela classificação taxonômica (Armbruster 2004). Este número cromossômico não 

é freqüente para os Hypostomus que geralmente apresentam um número diplóide 

elevado, com freqüência de 2n=72 cromossomos (Bueno et al. 2012) e com grande 

proporção de cromossomos do tipo subtelo/acrocêntricos em relação a cromossomos 
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meta/submetacêntricos, indicando que arranjos de fusão e fissão cêntricas (rearranjos 

Robertsonianos) contribuíram para a evolução cariotípica deste grupo. (Artoni e 

Bertollo 2001) 

Variações cariotípicas intrapopulacionais são freqüentes em Hypostomus, 

existindo populações que apresentam o mesmo número cromossômico e variações na 

fórmula cariotípica como H. ancistroides (Michele et al. 1977; Artoni e Bertollo 1996; 

Alves et al. 2006; Rubert et al. 2011; Endo et al. 2012; Bueno et al. 2012), H. 

albopunctatus ( Artoni e Bertollo 1996), H. regani ( Artoni e Bertollo 1996; Alves et al. 

2006; Mendes- Neto et al. 2011; Rubert et al. 2011; Bueno et al. 2012), Hypostomus aff. 

unae (Bitencourt et al. 2011), H nigromaculatus (Rubert et al. 2008), H iheringii (Traldi 

et al. 2012), H. strigaticeps (Baumgärtner et al. 2014). Estas ocorrências demonstram 

que rearranjos não robertsonianos também estão atuando na evolução cariotípica deste 

grupo. 

Esta mesma diversidade é verificada no número e posições da NORs que são 

consideravelmente variáveis (Artoni e Bertollo 2001), sendo encontrada em sistema de 

NOR simples e múltiplas, frequentemente localizado em posição telomérica, associadas 

ou não a heterocromatina. O sistema de NORs múltiplas tem sido o mais freqüente em 

espécies de Hypostomus das bacias do sul da América do Sul. (Bueno et al. 2013). A 

presença de AgNORs  em um único par de cromossomo é considerada basal para 

Loricariidae (Alves et al. 2005), portanto, considerando este caráter, o gênero 

Hypostomus pode ser considerado derivado dentro da família. 

Espécies de Hypostomus apresentam ampla variabilidade na natureza e no 

padrão de distribuição da heterocromatina constitutiva, o que reforça a hipótese de que 

este grupo possui uma evolução cromossômica divergente, tanto ao nível macro como 

microestrutural (Artoni e Bertollo 1999). Polimorfismos de heterocromatina constitutiva 

têm sido observados em algumas espécies de Hypostomus como observado em 

diferentes populações de Hypostomus aff. unae e de Hypostomus cf. wuchereri 

(Bittencourt et al. 2011), H. strigaticeps (Baumgärtner et al. 2014) e variações 

intrapopulacionais em H. iheringii (Traldi et al. 2012). 

Em Hypostomus, dados sobre a localização física dos sítios rDNA 5S ainda são 

escassos, porém variações destas marcações tem sido relatada. Em H. ihenrigi foi 

identificado apenas um par de cromossomos marcado (Traldi et al. 2012), enquanto que 

em H. regani (Mendes-Neto et al. 2011) e H. affins (Kavalco et al. 2005) foram 

identificados nove e oito sítios marcados, respectivamente. O par de cromossomos 
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metacêntricos portador do sítio intersticial de rDNA 5S é considerado mais freqüente 

em diversos grupos de peixes (Martins e Galetti Jr. 2001)  

Podemos perceber que a diversidade morfológica é acompanhada por uma 

diversidade cariotípica, indicando que o gênero é um grupo derivado entre os 

Loricariidae, provavelmente oriundos de processos de evolução divergentes. Devido a 

dificuldade em identificar as espécies, as análises citogenéticas poderão contribuir para 

identificação de espécies e estabelecimento de relações filogenéticas. Desta forma este 

trabalho comparou através de dados citogenéticos, três populações de Hypostomus 

paulinus com pequenas variações morfológicas, a fim de confirmar se pertencem a 

mesma espécie.  
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MATERIAIS E MÉTODOS 

Neste trabalho foram analisadas três populações de Hypostomus paulinus 

(Ihering 1905) (Fig. 02 a, b e c): 27 indivíduos (16 fêmeas e 11 machos) do Rio Keller, 

41 indivíduos (15 fêmeas e 26 machos) do Rio Mourão e 17 indivíduos (8 fêmeas e 9 

machos) do Ribeirão Atlântico (Fig. 01)  

Os cromossomos metafásicos foram obtidos a partir de células retiradas do rim e 

processadas de acordo com a metodologia de suspensão celular (Bertollo et al. 1978). 

As regiões organizadoras do nucléolo foram detectadas pelo método de impregnação 

por nitrato de prata (Howell e Black 1980) e para a análise do padrão de distribuição da 

heterocromatina constitutiva foi utilizada a técnica de bandamento C (Sumner 1972), 

empregando a coloração com Iodeto de Propídio (Lui et al. 2009). A hibridização in situ 

fluorescente (Double FISH) foi realizada com sondas de rDNA 18S de Prochilodus 

argenteus (Hatanaka e Galetti-Jr 2004) e de rDNA 5S de Leporinus elongatus (Martins 

e Galetti-Jr 1999). A técnica de hibridização in situ fluorescente (FISH) foi realizada de 

acordo com Pinkel et al. (1986), modificada por Heslop-Harrison et al. (1991) e 

Cuadrado e Jouvre (1994). Os cromossomos foram identificados de acordo com os 

critérios de relação de braços (RB), proposto por Levan et al.(1964)  

 

 

Figura 01 – mapa hidrográfico da bacia do alto rio Paraná evidenciando o local 

de coleta das três populações. 
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Figura 02 – imagens dos espécimes de Hypostomus paulinus população do rio 

Keller (a), população do rio Mourão (b) e população do ribeirão Atlântico (c). 
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RESULTADOS 

Os indivíduos analisados nas três populações apresentaram número diplóide de 

76 cromossomos, com fórmula cariotípica de 10m+14sm+24st+28a e NF=124, sem 

diferenciação cromossômica entre os sexos (Fig. 03 a, b e c). Estas populações 

apresentaram diferenças quanto ao número de cromossomos portadores de NORs, 

número de sítios de rDNA 5S e no padrão de distribuição da heterocromatina 

constitutiva , que serão descritas a seguir.  

 

 

População de Hypostomus paulinus do rio Keller. 

Os indivíduos desta população apresentaram três pares de cromossomos 

portadores de sítios Ag-NOR, localizados em posição telomérica do braço curto dos 

pares 9 (submetacêntrico) e 20 (subtelocêntrico) e no braço longo do par 28 

(acrocêntrico) (Fig. 03 a). Estas posições de NOR foram confirmadas por sonda  rDNA 

18S (Fig. 05 a). A heterocromatina foi observada em região pericentromérica da maioria 

dos cromossomos, destacando-se os pares 1, 12, 16 e 23, com marcações em todo o 

braço curto, o par 22 com marcação bitelomérica, o par 25 (maior acrocêntrico) com 

todo o braço longo heterocromático e o par 35 com bloco telomérico no braço longo. 

Todos os sítios Ag-NOR apresentaram-se banda C positivas (Fig 04 a). A sonda rDNA 

5S evidenciou cinco pares cromossômicos portadores destes cístrons, sendo um par de 

metacêntricos em posição intersticial no braço curto, dois pares de submetacêntricos  

em posição terminal no braço curto  e dois pares de subtelocêntricos em posição 

terminal no braço curto (Fig. 05 a). 

 

 

População de Hypostomus paulinus do rio Mourão 

Os indivíduos desta população apresentaram o mesmo padrão localização de 

NORs observados para os indivíduos do Ribeirão Keller, ou seja, três pares de 

cromossomos portadores de sítios AgNOR, localizados em posição telomérica do braço 

curto dos pares 9 (submetacêntrico) e 20 (subtelocêntrico) e no braço longo do par 28 

(acrocêntrico) (Fig. 03 b). Esta regiões foram confirmadas por sonda rDNA 18 S (Fig. 5 

b). Foi evidenciado heterocromatina em posição centromérica apenas em alguns 

cromossomos e nas regiões de NORs, destacando-se bloco intersticial do braço longo do 
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par 13 e um grande bloco em quase todo braço longo do par 29 (Fig. 4 b). A sonda 

rDNA 5S evidenciou cinco pares cromossômicos portadores destes cístrons, sendo um 

par de metacêntricos em posição intersticial no braço curto, dois pares de 

submetacêntricos  em posição terminal no braço curto  e dois pares de subtelocêntricos 

em posição terminal no braço curto (Fig. 05 a). 

 

 

População de Hypostomus paulinus do ribeirão Atlântico Os 

indivíduos desta população apresentaram apenas um par de cromossomos portadores de 

sítios Ag-NORs, localizadas no braço curto do par 9 (submetacêntrico) (Fig. 03 c). Esta 

localização foi confirmada por rDNA 18S(Fig. 5c). A heterocromatina constitutiva se 

apresentou escassa nas regiões pericentroméricas de poucos cromossomos. Destaca-se 

nesta população heterocromatina no braço curto em posição telomérica do braço curto 

do par 5, em posição intersticial no braço longo do par 16 e  em posição telomérica nos 

braços longos dos pares 20 e 22 , além do sítio Ag-NOR ser positivo (Fig. 04c). A 

sonda rDNA 5S evidenciou uma única marcação na região intersticial  de um par 

metacêntrico pequeno (Fig. 05 c). 
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Figura 03. Cariótipos corados por Giemsa das populações de Hypostomus 

paulinus rio Keller (a) rio Mourão (b) ribeirão Atlântico(c). Em evidência em cada 

metáfase os pares portadores de NORs evidenciados por marcação com nitrato de 

prata. 
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Figura 04 Metáfases de populações de H. paulinus submetidas ao bandeamento 

c. rio Keller (a)   rio Mourão (b) e  ribeirão Atlântico (c). 
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Figura 05 - Double FISH com sonda rDNA 5S (seta) e 18S (cabeça de seta) de 

H. paulinus (a) rio Keller (b) rio Mourão (c) ribeirão Atlântico.  
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DISCUSSÃO 

As três populações analisadas apresentaram o mesmo número diplóide e fórmula 

cariotípica, contudo, cada uma destas populações apresentou variação em relação ao 

número e posição das NORs, nos sítios de rDNA 5S e na distribuição da 

heterocromatina, que permitem caracterizá-las e diferenciá-las. 

O número diplóide observado para estas três populações de H. paulinus 

analisados neste trabalho é o mesmo encontrado por Rubert et al., (2011) em população 

do rio Paranapanema (SP), localidade tipo de Hypostomus paulinus, e por Correia 

(2010) em uma população do rio Tijuco (no estado de Minas Gerais), divergindo na 

fórmula cariotípica. Por outro lado, o número diplóide obtido para esta espécie por 

Michele et al. (1977) foi de 74 cromossomos, diferentemente dos demais dados 

apresentados até o momento. No entanto, a falta de informação sobre localização de 

NORs, heterocromatina, localidade de coleta e número de depósito em museu 

ictiológico dificulta a comparação destes dados.  

O número diplóide elevado e grande proporção de cromossomos 

subtelo/acrocêntrico em relação a cromossomos meta/submetacêntricos observados 

neste trabalho, está de acordo com a maioria das espécies de Hypostomus já analisadas 

citogeneticamente (Bueno et al. 2012). Estes dados reforçam as hipóteses de que 

número diplóide elevado no gênero é acompanhado de uma maior proporção de 

cromossomos subtelo/acrocêntricos. (Artoni e Bertollo 2001; Bueno et al. 2012) e a 

condição de grupo derivado para o Hypostomus dentro da família Loricariidade, 

provavelmente promovida por rearranjos Robertsonianos, uma vez que o número 

diplóide primitivo sugerido para Loricariidade é de 54 cromossomos (Artoni e Bertollo 

2001), encontrado em espécies da subfamília basal Neoplecostominae (Armbruster 

2004). 

A manutenção no número diplóide e variações cariotípicas microestruturais já 

foram observadas em várias espécies de Hypostomus, como em H. nigromaculatus 

(Rubert et al. 2008; Traldi et al. 2013), H. topavae ( Bueno et al. 2012; Martinez et al. 

2011), H. regani (Artoni e Bertollo 1996; Alves et al. 2006), H. albopunctatus (Casale 

et al. 2002; Rubert et al. 2011; Penteado et. al. 2009), H. strigaticeps ( Rubert et al. 

2011; Martinez 2009; Baumgärtner et al. 2014), H. ancistroides ( Artoni e Bertollo 

1996; Alves et al. 2006; Michelle et al. 1977; Martinez et al. 2011, Traldi et al. 2013; 

Endo et al. 2012). Estas variações de fórmulas cariotípicas intraespecíficas em 
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Hypostomus têm sugerido que existam complexos de espécies, como é o caso de H. 

ancistroides (Endo et al. 2012) e H. nigromaculatus (Rubert et al. 2008), derivados por 

arranjos cromossomicos não-Robertsonianos. 

A ocorrência de NOR simples em espécimes do ribeirão Atlântico e NORs 

múltiplas nos indivíduos dos rios Keller e Mourão constitui outra diferenciação da 

primeira população em relação as duas últimas citadas. Entretanto, o par 9 (Ag-NOR) 

revelou-se conservado para as três populações. Em Hypostomus, o número e posição de 

NORs é diversificado, sendo a presença de sistemas de NORs múltiplas mais freqüente, 

observado em H. ihering (Traldi et al. 2012), Hypostomus cf. topavae (Martinez et al. 

2011), H. nigromaucalatus (Rubert et al. 2008), H. albopunctatus (Artoni e Bertollo 

1996) H strigaticeps (Rubert et al. 2011; Endo et al. 2012; Bueno et al. 2012, 

Baumgärtner et al. 2014) H. regani (Bueno et al. 2012; Endo et al. 2012; Rubert et al. 

2011; Martinez et al. 2011; Alves et al. 2006) H. hermani (Bueno et al. 2012); H. 

ancistroides (Artoni e Bertollo 1996; Alves et al. 2006; Endo et al. 2012; Rubert et al. 

2011; Bueno et al. 2012), Hypostomus sp c, D1, D2 e E (Artoni e Bertollo 1996). No 

entanto existem descrições de sistema de NORs simples para o gênero, como observado 

em Hypostomus perdido (Zawa(citado Hypostomus sp 2 por Cereali et al. 2008), 

Hypostomus cf topavae (Bueno et al. 2012), Hypostomus cf wuchereri (Bitencourt et al. 

2011), H. paulinus (Rubert et al. 2011) e H. cochliodon (Paiva 2011). 

A presença de AgNORs em um único par de cromossomo é considerado basal 

para Loricariidae (Alves et al. 2005), portanto, a ocorrência de NORs múltiplas sugere 

que possam ter sido originadas a partir de mecanismos de dispersão por rearranjos de 

translocações não robertsonianas e/ou de elementos transponíveis. 

Sítios de NORs localizadas no braço curto do par 9 presente nas três populações 

sugere uma simplesiomorfia para esta espécie. NORs localizada em um cromossomo 

submetacêntrico, com marcação no similar a do ao par 9, já foram descritas em várias 

espécies de Hypostomus: H. ancistroides (Artoni e Bertollo 1996; Alves et al. 2006; 

Traldi et al. 2012); Hypostomus sp. A e Hypostomus sp. F (Artoni e Bertollo 1996) H. 

boulengeri (Paiva 2011). Por análise filogenética de Montoya-Burgos (2003), H. 

ancistroides e H. boulengeri são grupos próximos. A população de H. paulinus 

analisada por Rubert et al. (2011) (população da localidade tipo da espécies) também 

apresentou um único par de cromossomos portadores de NORs, mas do tipo 

subtelo/acrocêntrico. Embora não seja o mesmo tipo de cromossomo, a condição de 

sistema de NORs simples é compartilhado por estas duas populações, desta forma, a 
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população do ribeirão Atlântico analisada neste trabalho apresenta maior semelhança 

com a localidade tipo, em relação a NORs, que com as populações do Rio Keller e Rio 

Mourão. Estas análises sugerem que um par submetacêntrico (similar ao par 9) seria o 

par primitivo portador da NORs nestas populações de H. paulinus e eventos de 

translocações teriam promovido a dispersão destes genes para outros pares. Apesar de 

Montoya-Burgos (2003) não ter incluído em suas análises filogenéticas H. paulinus, 

esta semelhança em relação ao sistema de NOR simples pode sugerir que H. paulinus 

pertença ao mesmo grupo de H. ancistroides e H. boulengeri. 

Cada uma das três populações analisadas apresentou um padrão distinto de 

distribuição de heterocromatina, e mesmo as populações do rio Keller e do rio 

Mourão que apresentaram similaridades nos cromossomos portadores de NORs e 

sítios rDNA 5S, puderam ser diferenciadas pelo padrão de banda C. A população 

de H. paulinus analisada por Rubert et al (2011) apresentou heterocromatina 

distribuída na região pericentromérica do primeiro par de cromossomos 

metacêntricos, na região terminal dos braços longos oito pares de cromossomos 

subtelocêntricos/acrocêntricos, um dos quais era o par portador da NOR com 

heterocromatina localizada na porção proximal deste sítio e blocos de 

heterocromatina ocupando quase todo o braço longo. Já a população de Correia 

(2010) apresentou heterocromatina em região intersticial e telomérica da maioria 

dos cromossomos subtelo/acrocêntricos. 

Se considerarmos a similaridade do tipo de marcação no par de acrocêntrico com 

todo o braço longo marcado (25 na população do rio Keller e 29 na população do rio 

Mourão) com o par subtelo/acrocêntrico apresentado por Rubert et al. (2011), a 

marcação do primeiro par de cromossomos metacêntricos da população do rio Keller 

com o primeiro par metacêntrico da população de Rubert et al. (2011), as marcações 

intersticial de Correia (2010) com os pares encontrados com marcações intersticiais 

deste estudo (13 na população do rio Mourão e 16 na população do ribeirão Atlântico), 

podemos considerar que nestas diferentes populações de H. paulinus estão ocorrendo 

eventos de heterocromatinização, amplificação, deleção e mobilidade de blocos 

heterocromáticos como processos de evolução cariotípica. 

A amplificação e mobilidade dos blocos heterocromáticos de cromossomos 

é um fato bem documentado em alguns organismos (Hamilton et al. 1990; Modi, 

1993). Os resultados obtidos neste trabalho nos mostram uma variação 

microestrutural no cariótipo das três populações e podemos sugerir que estes 
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eventos podem estar trabalhando no sentido de promover formação de novas 

espécies, pois já foi verificado que, polimorfismo cromossômico, principalmente 

envolvendo heterocromatina tem um papel relevante na história evolutiva do 

gênero Hypostomus. 

Nas três populações analisadas um par metacêntrico pequeno é portador de 

sítio intersticial de DNAr 5S. Na população do ribeirão Atlântico esta foi a única 

marcação. As populações do ribeirão Keller e do rio Mourão apresentaram, além 

deste par, mais quatro pares portadores destes cístrons ribossômicos. A localização 

intersticial desses genes é considerada a mais frequente em diversos grupos de 

peixes (Martins e Galetti Jr 2001).  Apesar de haver pouca informação sobre esta 

característica em Hypostomus, o sítio intersticial de DNAr 5S em um par 

metacêntrico também é constante em espécies de Hypostomus, encontrado em H. 

regani (Mendes-Neto et al. 2011), H. iheringii (Traldi et al. 2012), H. ancistroides, 

H. nigromaculatus, e H. tapijara (Traldi et al. 2013), H. strigaticeps (Baumgärtner 

et al. 2014), mas alguns resultados apontam espécies com vários sítios 

ribossômicos em algumas espécies: H. affinis (Kavalco et al. 2004); H. strigaticeps 

(Baumgärtner et al. 2014), H. regani (Mendes-Neto et al. 2011) H. ancistroides e 

H. tapijara (Traldi et al. 2013).  

Uma explicação para ocorrência de dispersão de regiões heterocromáticas e 

genes ribossomais no conjunto de cromossomos parece estar associado com 

elemento transponíveis. Segundo Dimitri et al. (2009), estas regiões seriam 

caracterizadas pela presença de sequências de DNA repetitivo e remanescentes de 

elementos transponíveis. De acordo com Koga et al. (2006), os elementos 

transponíveis contribuem com a evolução do genoma porque sua atividade de 

transposição causa mutações e sua natureza repetitiva aumenta a taxa de rearranjos 

cromossômicos. Sítios ribossômicos podem estar associados com elementos 

transponíveis os quais, podem promover mudanças de posição destas regiões e 

assim explicar a alta variação em número e posição de sítios de DNAr 5S em 

algumas espécies de Hypostomus (Pansonato-Alves et al. 2013). Portanto, técnica 

de hibridização in situ com sondas para esses elementos transponíveis, 

principalmente da família Rex (Rex1, Rex3, Rex6), devem auxiliar no 

entendimento das variações observadas nas populações analisadas, em relação as 

regiões heterocromáticas, posições de NORs e sítios de rDNA 5S. 
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A similaridade da NOR no par 9 para, do par submetacêntrico portador do sítio 

rDNA 5S e as similaridades de pares com blocos heterocromáticos nestas populações, 

sugere uma proximidade entre os peixes destas localidades, por terem mantido a mesma 

localização destes sítios, no entanto pode-se sugerir que eventos evolutivos 

diversificados estão promovendo rearranjos estruturais no cariótipo e promovendo 

mudanças que permitem diferenciar cada uma destas populações. 

A similaridade cariotípica entre as populações dos rios Keller e Mourão, a 

despeito da variação no padrão de heterocromatina, se deve provavelmente pelo 

fato de que estas populações ocorrem em afluentes da mesma bacia, a do rio Ivaí. 

Enquanto que a população do ribeirão Atlântico (bacia do rio Paranapanema) e 

população do rio Piracicaba analisada por Rubert et al. (2011) (bacia do rio Tietê) 

pertencem a dois tributários do lado esquerdo do alto rio Paraná, mais ao norte do 

que o rio Ivaí. Adicionalmente, os rios Tietê e Paranapanema deságuam no alto rio 

Paraná sem a presença de uma queda em sua foz, e o rio Ivaí apresenta quedas em 

seus trechos inferiores separando algumas espécies de peixes que deságuam sem a 

presença de uma queda. Desta forma os eventos cariotípicos que estão promovendo 

estas variações microestruturais são distintos para cada bacia. 

Podemos considerar que Hypostomus paulinus pertence a um grupo 

derivado dentro da família Hypostominae, por apresentar um número diplóide 

elevado de 76 cromossomos, com grande proporção de cromossomos 

subtelo/acrocêntricos em relação a cromossomos meta/ submetacêntricos 

(68,42%),o que pode ser explicado por rearranjos Robertsonianos, porém a 

variação microcariotípica intrapopulacional de localização da NOR, nos sítios de 

rDNA 5S e na distribuição de heterocromatina não pode ser explicado por estes 

arranjos, mas por rearranjos não-Robertsonianas. Portanto vários eventos 

evolutivos estão contribuindo para a evolução divergente deste grupo de 

Hypostomus.  

A diferenciação na microestrutra evidenciada no padrão de banda C e na 

localização da NOR pode sugerir que H. paulinus nas diferentes populações 

analisadas neste trabalho, estejam passando por mecanismos de evolução 

cromossomica, sendo a constituição cariotípica da população do ribeirão Atlântico 

sugerida como primitiva, por apresentar características ancestrais dentro de 

Loricariidade e as populações do rio Keller e rio Mourão, seriam derivadas por 

mecanismos divergentes de evolução cariotípica.  
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