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APRESENTAÇÃO 
 

Esta tese é composta por dois artigos, os quais foram concluídos a partir de 

estudos citogenéticos e aloenzimáticos de espécies do gênero Hypostomus: H. 

boulengeri e H. cochliodon (córrego Onça) da Bacia do Alto Paraguai; três populações 

de H. ancistroides, (córrego Jurumirim, bacia do rio Tietê; ribeirão Cambira, bacia do 

rio Ivaí; córrego Tauá, bacia do rio Pirapó), pertencentes à bacia do alto rio Paraná. 

Cada artigo está diagramado de acordo com as normas da revista a qual será submetido 

para publicação. 

 

 

Capítulo I - Análise citogenética e aloenzimática de duas espécies de Hypostomus 

(Siluriformes: Loricariidae), da Bacia do Alto Paraguai, MS. Suzana de Paiva, 

Erasmo Renesto, Cláudio H. Zawadzki, Flávio J. Codognoto, Fernanda E. Porto, 

Margarida M. R. Vieira e Isabel C. Martins dos Santos. Este artigo será submetido à 

apreciação da revista Genetica. 

 

 

Capítulo II - Estudos citogenéticos e aloenzimáticos de três populações de 

Hypostomus ancistroides (Loricariidae: Hypostominae) da bacia do alto rio Paraná. 

Suzana de Paiva, Erasmo Renesto, Cláudio H. Zawadzki, Flávio J. Codognoto, Paulo E. 

B. Ferreira, Ana Camila Prizon e Isabel C. Martins dos Santos. Este artigo será 

submetido à apreciação da revista Genetics and Molecular Biology. 
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RESUMO 
 

O gênero Hypostomus é o mais especioso da família Loricariidae, apresentando 

mais de 120 espécies descritas. Possui uma sistemática confusa devido à presença de 

uma ampla variação na sua morfologia e padrão de cores, o que dificulta a identificação 

de muitas espécies. Problemas de identificação também são verificados para os 

Hypostomus da região do Pantanal. Dentre as poucas espécies deste gênero identificadas 

para esta região estão H. boulengeri e H. cochliodon, as quais são amplamente 

distribuídas ao longo da bacia do rio Paraguai. Por sua vez, H. ancistroides é encontrado 

em toda a bacia do alto rio Paraná, e sua grande variação cariotípica desperta o interesse 

na investigação de suas populações. 

Os estudos citogenéticos no gênero Hypostomus, têm evidenciado variações 

quanto ao número cromossômico, fórmula cariotípica, padrões de NOR e banda C, 

enquanto a eletroforese de isoenzimas tem contribuído com a identificação de 

marcadores bioquímicos e na análise da variabilidade genética para este grupo. Desta 

forma, propomos o estudo de H. boulengeri e H. cochliodon da região próxima ao 

Pantanal (bacia do Alto Paraguai) e de três populações de H. ancistroides (bacias do rio 

Tietê, rio Ivaí e rio Pirapó pertencentes à bacia do alto rio Paraná), através de análises 

citogenéticas e aloenzimáticas com o objetivo de verificar os respectivos padrões 

citogenéticos e genético bioquímico que possam auxiliar na identificação dos espécimes 

deste grupo, além de estimar sua variabilidade genética. 

Através da análise citogenética foi avaliada a fórmula cariotípica, o número 

fundamental e o padrão de NOR, pela coloração com nitrato de prata nas cinco 

populações de Hypostomus coletadas, além de evidenciar a distribuição da 

heterocromatina constitutiva e as regiões organizadoras de nucléolos em H. boulengeri e 

H. cochliodon através do FISH (hibridização fluorescente in situ) com sonda 18S. 

Exemplares das cinco populações tiveram nove sistemas enzimáticos analisados (AAT, 

ACP, ADH, GDH, G3PDH, GPI, IDH, MDH e SOD) pela eletroforese horizontal em 

gel de amido, e para as populações de H. ancistroide stambém foi avaliada a isoenzima 

lactato desidrogenase (LDH). 

A análise citogenética mostrou número diplóide de 68 cromossomos e fórmula 

cariotípica de 14m+14sm+22st+18a para H. boulengeri e 64 cromossomos distribuídos 

em 16m+24sm+16st+8a para H. cochliodon. Hypostomus boulengeri apresentou NOR 

múltipla (até oito cromossomos marcados) e cinco padrões de banda C. Enquanto H. 
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cochliodon revelou NOR simples e a heterocromatina distribuída nas regiões 

pericentroméricas e braço curto de alguns cromossomos. A eletroforese de isoenzimas 

revelou dois locos diagnósticos (Idh-A e Gdh-A) entre as duas populações, além de 

vários locos (Aat-A, Adh-A, Gpi-B, G3pdh-A, G3pdh-B, Idh-A e Idh-B) com alelos 

exclusivos para H. boulengeri. A variabilidade genética indicada pelo valor da 

heterozigosidade média esperada (He) foi de 0,2461 para H. boulengeri e 0,0309 para H. 

cochliodon. Os dados sugerem uma maior variação citogenética e aloenzimática para H. 

boulengeri. 

As populações de H. ancistroides revelaram o mesmo número diplóide 

(2n=68). No entanto, as fórmulas cariotípicas variaram de 16m+20sm+10st+22a para a 

população do córrego Jurumirim, 14m+14sm+16st+24a para a do ribeirão Cambira e 

16m+18sm+10st+24a para a do córrego Tauá. A NOR apareceu no braço curto de três 

pares de cromossomos, porém o padrão foi distinto para as três populações de H. 

ancistroides. Desta forma, os dados citogenéticos corroboraram com os da literatura, 

que revelam uma ampla variação tanto nas fórmulas cariotípicas, quanto nas marcações 

de NOR para populações desta espécie. A variabilidade genética para as três populações 

foi baixa em relação à média calculada para peixes (He = 0,051). A presença de locos 

diagnósticos para a população do ribeirão Cambira (Idh-A) e do córrego Tauá (Gpi-B, 

G3pdh-A), além dos alelos exclusivos, Adh-A-b e G3pdh-B-b para a população do 

córrego Tauá, Ldh-A-b para a do ribeirão Cambira e Idh-B-a para a do córrego 

Jurumirim, indicaram uma distinção genética entre as populações analisadas, sugerindo 

a presença de marcadores populacionais. 

Os dados citogenéticos e aloenzimáticos evidenciados neste trabalho 

contribuíram para o conhecimento da variação cromossômica e gênica dos Hypostomus 

das bacias do rio Paraguai e do alto rio Paraná, bem como para auxiliar na diferenciação 

das espécies deste gênero. 

 

 

Palavras-chaves: Hypostomus, variação cromossômica, aloenzimas, variabilidade 

genética. 
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ABSTRACT 
 

Hypostomus is the most species-rich genus of the Loricariidae family, with 

more than 120 nominal species. It has a complex taxonomy due to the presence of a 

wide variation in their morphology and color pattern, which usually hinders species 

indentification. Identification problems are also checked for the Hypostomus species of 

the Pantanal. Among the few species identified to species level for this region there are 

H. boulengeri and H. cochliodon, which are widely distributed throughout the Paraguay 

River basin. Meanwhile, in the upper Paraná River basin, H. ancistroides, which is also 

widely distributed, is easily found, and its wide karyotypic variation adresses the 

interest in the investigation of futher populations. 

Cytogenetic studies have shown in the genus Hypostomus, variations in the 

number and patterns of chromosomal NOR and C-band. While isoenzyme analysis have 

contributed to the indentification of biochemical markers and analysis of genetic 

variability for this group. 

Thus, we propose the study of H. boulengeri and H. cochliodon of the Pantanal 

(middle Paraguay river basin) and three populations of H. ancistroides (Tietê river 

basin, Ivaí river and Pirapó river) through cytogenetic and allozyme analysis in order to 

verify their biochemical and cytogenetic patterns in order to help in identification of 

specimes of this group, and to evaluate their genetic variabilit.  

Cytogenetic analysis evaluated the karyotype structure, the fundamental 

number and the pattern of NOR stainings with silver nitrate in five populations of 

Hypostomus collected, in addition to showing the distribution of constitutive 

heterochromatin and nucleolar organizer regions in H. boulengeri and H. cochliodon by 

FISH (fluorescent in situ hybridization). Specimens from the five populations had nine 

enzyme systems (AAT, ACP, ADH, GDH, G3PDH, GPI, IDH, MDH and SOD) 

analyzed by horizontal electrophoresis in starch gel. For the populations of the upper 

Paraná river basin was also evaluated isoenzyme Lactate dehydrogenase (LDH). 

Cytogenetic analysis revealed 68 diploid number and karyotypic formula of 

14m+14sm+18st+22a in H. boulengeri and distributed in 64 chromosomes 

16m+26sm+14st+8a in H. cochliodon. Hypostomus boulengeri showed multiple NOR 

(up to eight stained chromosomes) and five C-band patterns. Hypostomus cochliodon 

presented simple NOR and heterochromatin distributed in pericentromeric regions and 

in the short arm of some chromosomes. The isoenzyme analysis revealed two loci 
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diagnoses (Idh-A and GDH-A) between the two populations and loci with multiple 

alleles (Aat-A, Adh-A, Gpi-B, G3pdh-A, G3pdh-B, Idh-A and Idh-B) for H. boulengeri. 

The genetic variability indicated by the value of the average expected heterozygosity 

(He) was 0.2461 for H. boulengeri and 0.0309 for H. cochliodon. The data suggest a 

high cytogenetic and allozyme variation in H. boulengeri.  

The populations assigned to H. ancistroides showed the same diploid number 

(2n = 68). However, the karyotypic formulas ranged from 16m+20sm+10st+22a for 

population Jurumirim stream, 14m+14sm+16st+24a for the stream Cambira and 

16m+18sm+10st+24a for the Tauá. NOR appeared on the short arm of three pairs of 

chromosomes, but at least one distinct type of chromosome in each population. Thus, 

the cytogenetic data corroborated with the literature, which show a wide variation in 

both karyotypic formulas, as the markings of NOR for populations of this species. The 

genetic variability for the three populations was lower in the average calculated for fish 

(He = 0.051). However, the presence of diagnostic loci for the population of Cambira 

stream (Idh-A) and Tauá (Gpi-B, G3pdh-A) in addition to alleles, Adh-A-b and G3pdh-

B-b for the population of Tauá, Ldh-A-b to the Cambira stream and Idh-B-a to 

Jurumirim stream indicated a genetic distinction among analyzed populations, 

suggesting they are different species. 

Cytogenetic and allozyme evidenced in this study contribute to knowledge of 

genetic and chromosomal variation and for the differentiation of species of the genus 

Hypostomus. In addition, these tests allow us to propose the existence of a probable 

species complex in H. ancistroides. 

 

Keywords: Hypostomus, chromosomal variation, allozymes, genetic variability. 
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RESUMO 

Hypostomus boulengeri e H. cochliodon estão entre as poucas espécies do 

gênero Hypostomus identificadas para a região do Pantanal. Estudos genéticos para 

peixes desta região e próximos a ela são escassos. Desta forma, é proposto no presente 

trabalho uma análise citogenética e aloenzimática, a fim de contribuir para 

caracterização cromossômica e gênica, bem como analisar a variabilidade genética 

destas duas espécies de Hypostomus. A partir da análise citogenética foi evidenciado o 

número cromossômico de 2n = 68 e fórmula cariotípica de 14m+14sm+18st+22a em H. 

boulengeri e 2n = 64 cromossomos distribuídos em 16m+26sm+14st+8a em H. 

cochliodon. Hypostomus boulengeri apresentou NOR múltipla com até oito 

cromossomos marcados e cinco padrões de bandeamento C. Enquanto que em H. 

cochliodon a NOR foi simples e revelou um único padrão de distribuição da 

heterocromatina constitutiva. A eletroforese de isoenzimas identificou dois locos 

diagnósticos (Idh-A e Gdh-A) entre as duas espécies, além de vários locos com alelos 

exclusivos (Aat-A-a, Aat-A-b, Adh-A-b, Adh-A-c, Gpi-B-a, Gpi-B-d, G3pdh-A-b, 

G3pdh-A-c, G3pdh-B-b e Idh-B-a) para H. boulengeri. A variabilidade genética 

indicada pelo valor da heterozigosidade média (He) foi de 0,2461 e 0,0309, para H. 

boulengeri e H. cochliodon, respectivamente. Os dados sugerem uma maior variação 

citogenética e aloenzimática para H. boulengeri.  
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INTRODUÇÃO 

A bacia do rio Paraguai abrange uma área de 1.095.000 km2 que incluem parte 

dos estados do Mato Grosso e Mato Grosso do Sul, no Brasil, e parte dos territórios da 

Argentina, da Bolívia e do Paraguai. A região conhecida como Bacia do Alto Paraguai 

(BAP) apresenta 362.376 km2 e é formada pela planície Pantaneira, que compreende 

uma das maiores áreas úmidas da Terra (214.802 km2) (Brasil 2004), e por planaltos 

adjacentes (147.574 km2). Nestes planaltos estão localizadas as nascentes dos rios que 

formam o Pantanal (Galdino e Vieira 2006), dentre os quais se destaca o rio Taquari, o 

qual apresenta um gigantesco leque aluvial de 55.509 km2, um dos maiores do mundo, 

correspondendo a 36% deste bioma (Brasil, 1982 apud Galdino e Vieira 2006). 

A região do Pantanal engloba uma ictiofauna muito diversificada, composta 

por aproximadamente 270 espécies, sendo 105 da ordem Siluriformes. Dentre aquelas 

pertencentes à família Loricariidae, são conhecidas dez do gênero Hypostomus (Britski 

et al. 2007), com Hypostomus boulengeri e Hypostomus cochliodon entre as espécies 

identificadas para esta região e já descritas na literatura. A distribuição de H. boulengeri 

é restrita a bacia do rio Paraguai, enquanto H. cochliodon é encontrado também na bacia 

do médio (Weber 2003) e alto rio Paraná (Zawadzki et al. 2005). Hypostomus 

cochliodon representa uma das 19 espécies válidas do grupo Hypostomus cochliodon 

(Armbruster 2003; Hollanda-Carvalho e Weber 2004; Armbruster e de Souza 2005; 

Hollanda-Carvalho et al. 2010), sendo a maioria delas (15) encontradas na bacia 

Amazônica. Os indivíduos deste grupo são caracterizados pela presença de poucos 

dentes, em forma de colher e ângulo entre os dentários menor que 80º (Hollanda-

Carvalho et al. 2010). Hypostomus boulengeri, por sua vez, está incluído no grupo 

Hypostomus plecostomus caracterizado por Müller e Weber (1992) por apresentar 

poucos dentes (20 a 40) delgados e bífidos. No entanto, o gênero Hypostomus apresenta 
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várias espécies com status ainda não definido (Weber 2003), principalmente para 

aquelas que vivem em rios brasileiros. 

Poucas espécies de peixes Siluriformes da BAP foram caracterizadas 

citogeneticamente: Pimelodus argenteus, P. mysteriosus, P. maculatus (Souza et al. 

2003), Pseudoplatystoma corruscans (Swarca et al. 2005), Liposarcus anisitsi (Alves et 

al. 2006), Hypostomus sp 2 - Córrego Salobrinha NUP 4249, Hypostomus sp 3 - Rio 

Perdido NUP 4247 (Cereali et al. 2008), Farlowella amazona, Loricaria sp., 

Pyxiloricaria menezes, Sturisoma robustum (Gindri 2009), Ancistrus cuiabae (Mariotto 

et al. 2009), A. claro, A. cf. dubius, Ancistrus sp. 1, Ancistrus sp. 3, Ancistrus sp. 4, 

Ancistrus sp. 8, Ancistrus sp. 10, Ancistrus sp. 11 e Ancistrus sp. 12 (Mariotto 2008).  

Já as análises aloenzimáticas para a bacia supracitada, são restritas a 

populações de H. boulengeri, H. cochliodon, H. latifrons, H. regani, H. cf. latirostris, 

Hypostomus sp. 1, Hypostomus sp. 2, Hypostomus sp. 3 e Pterygophlichthys anisitsi dos 

rios Manso e Cuiabá e reservatório de Manso (Renesto et al. 2007).  

Os trabalhos de citogenética envolvendo o gênero Hypostomus demonstram 

uma ampla diversidade no número diplóide entre as espécies analisadas, variando de 52 

(Artoni e Bertollo 2001) a 84 cromossomos (Cereali et al. 2008). Variações cariotípicas, 

tanto macro quanto microestruturais, também são encontradas. Dentre as 

macroestruturais estão modificações nas fórmulas cariotípicas que são, na maioria das 

vezes, distintas entre as populações de uma mesma espécie. Já entre as variações 

microestruturais, se destaca aquelas relacionadas às Regiões Organizadoras de 

Nucléolos (RONs ou NORs), as quais abrangem de um a quatro pares de cromossomos 

(Artoni e Bertollo 2001; Alves et al. 2006; Rubert et al. 2008) e as regiões de 

heterocromatina, com algumas espécies apresentando blocos conspícuos marcados pela 

técnica de banda C e outras que revelam principalmente marcações teloméricas. 
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Estudos a partir da eletroforese de isoenzimas entre espécies de Hypostomus 

foram realizados, principalmente, em exemplares que vivem em rios e riachos da bacia 

do rio Paraná (Zawadzki et al. 1999; Zawadzki et al. 2002; Zawadzki et al. 2004; Paiva 

et al. 2005; Paiva 2006; Zawadzki et al. 2008a; Ito et al. 2009), contribuindo para a 

avaliação da variabilidade genética das populações, identificação de novas espécies, 

distinção entre as espécies já descritas, bem como,na inferência de relações 

filogenéticas das espécies que vivem nesta região. Estes dados contribuem de forma 

expressiva, visto que, a sistemática deste gênero para a bacia do rio Paraná também 

representa um assunto complexo (Zawadzki et al. 2005) devido, entre outros aspectos, a 

uma ampla variação de caracteres morfológicos como o número de placas dérmicas, 

dentes e padrão de coloração (Gosline 1947 apud Zawadzki et al. 2001). 

Diante desses dados, o presente trabalho tem por objetivo caracterizar 

citogeneticamente H. boulengeri e H. cochliodon do rio Taquari, um dos rios 

formadores do Pantanal, a fim de contribuir para a identificação citotaxônomica dos 

membros deste gênero. Além de estimar a variabilidade genética destas duas populações 

através da análise de algumas aloenzimas. 

MATERIAIS E MÉTODOS 

As coletas dos espécimes de H. boulengeri (Figura 1a) e H. cochliodon (Figura 

1b) foram realizadas no córrego Onça, afluente do rio Taquari, um dos principais rios 

formadores do Pantanal, Bacia do Alto Paraguai, Mato Grosso do Sul (18º30’S, 

54º40’W e 18º32’S, 51º25’W). Exemplares das duas espécies foram depositados na 

coleção ictiológica do Núcleo de Pesquisa em Limnologia, Ictiologia e Aquicultura 

(NUPELIA) da Universidade Estadual de Maringá (UEM). 
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Citogenética 

As análises citogenéticas foram realizadas em 10 espécimes de H. boulengeri 

(3 machos; 5 fêmeas; 2 não identificados) e 16 de H. cochliodon (7 machos; 8 fêmeas; 1 

não identificado). As preparações dos cromossomos mitóticos foram obtidas de células 

do rim, conforme a técnica descrita por Bertollo et al. (1978). O padrão da 

heterocromatina constitutiva foi caracterizado de acordo com a técnica de banda C de 

Sumner (1972) e corado com giemsa ou iodeto de propídio. As regiões organizadoras 

do nucléolo foram detectadas pelo método de impregnação por nitrato de prata (Ag-

NOR) (Howell e Black 1980) e pela técnica de Hibridação In Situ Fluorescente (FISH), 

utilizando sondas de DNAr 18S, seguindo a metodologia descrita por Pinkel et 

al.(1986), com modificações.Os cromossomos foram identificados de acordo com os 

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

como metacêntricos (m), submetacêntricos (sm), subtelocêntricos (st) e acrocêntricos 

(a). Para o cálculo do número fundamental (NF), os cromossomos metacêntricos, 

submetacêntricos e subtelocêntricos foram considerados portadores de dois braços, 

enquanto os acrocêntricos, portadores de um braço. 

Isoenzimas 

Amostras de músculo, fígado e coração foram coletadas e conservadas a baixa 

temperatura (-20ºC). Os géis de amido (15%) foram preparados utilizando três sistemas 

tampão distintos: Tris-Borato-EDTA (TBE), pH 8,6 (Boyer et al. 1963), Tris-Citrato 

(TC), pH 7,0 (Shaw e Prasad 1970) e Tris-EDTA-Maleato (TEM), pH 7,4 (Murphy et 

al. 1996), cada um específico para os diferentes sistemas enzimáticos e tecidos 

trabalhados (Tabela 1). As amostras dos tecidos foram homogeneizadas com tampão 

Tris-HCl 0,02 M, pH 7,5 e centrifugadas à 25.000 rpm por 30 minutos, à baixa 

temperatura. O sobrenadante (extrato proteico) foi aplicado no gel, e em seguida, 
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submetido à eletroforese horizontal contínua, sob refrigeração. Após a eletroforese, os 

géis foram fatiados e incubados em soluções histoquímicas específicas (Murphy et al. 

1996). Os sistemas enzimáticos analisados estão descritos na Tabela 1. A interpretação 

genética dos zimogramas foi baseada na estrutura quartenária das enzimas segundo 

Ward et al. (1992). Os dados foram analisados no programa Popgene 1.31 (Yeh et al. 

1999). 

RESULTADOS 

Citogenética 

A população de H. boulengeri apresentou número diplóide de 68 

cromossomos, fórmula cariotípica com 14m+14sm+18st+22a e número fundamental 

(NF) igual a 118 (Figura 2a); enquanto a de H. cochliodon evidenciou o valor de 2n = 

64 cromossomos distribuídos em 16m+26sm+14st+8a e NF = 120 (Figura 2b). 

A análise da Região Organizadora do Nucléolo (NOR), tanto por nitrato de 

prata como por sonda de DNAr 18S em H. boulengeri, revelou um sistema de NOR 

múltipla, com até oito cromossomos marcados (Tabela 2), próximo à região telomérica. 

Em três pares cromossômicos a NOR esteve presente no braço curto: dois pares de 

cromossomos submetacêntricos (pares 9 e 11) e um par de cromossomo subtelocêntrico 

(par 16). Além de um par de cromossomos acrocêntrico (par 24), que apresentou 

marcações nos braços longos e heteromorfismo de tamanho (Figuras 3a e 3b).  

Nos exemplares de H. cochliodon amostrados e analisados também pelas 

técnicas citadas acima, a NOR foi evidenciada no braço longo de apenas um par de 

cromossomos subtelocêntrico (par 28) (Figuras 2c e 2d; Tabela 2), com parte das 

metáfases destes peixes apresentando heteromorfismo no tamanho da NOR. Em um dos 

indivíduos desta população foi detectada uma marcação adicional no braço curto de um 
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dos cromossomos do par da NOR, caracterizando uma marcação bitelomérica (Figuras 

3e e 3f).  

Em relação à distribuição da heterocromatina constitutiva, a população de H. 

boulengeri apresentou marcações nas regiões pericentroméricas dos cromossomos 

metacêntricos e submetacêntricos, nos braços curtos de cromossomos submetacêntricos 

e subtelocêntricos. Bem como, extensos blocos abrangendo o braço longo dos 

acrocêntricos de maior tamanho, com variação intraespecífica na quantidade de 

cromossomos (dois a seis) que apresentaram esses blocos conspícuos, caracterizando 

um polimorfismo no padrão de distribuição da heterocromatina constitutiva (Figuras 4a, 

4b, 4c, 4d e 4e). Os cromossomos portadores da NOR foram banda C-positivos. 

Nos exemplares de H. cochliodon a heterocromatina foi evidenciada nas 

regiões pericentroméricas de alguns cromossomos metacêntricos e submetacêntricos, 

bem como em marcações conspícuas abrangendo o braço curto de certos cromossomos 

submetacêntricos e subtelocêntricos (Figura 4f). Entre estes últimos está o cromossomo 

com a NOR bitelomérica, que juntamente com seu homólogo apresentaram NOR/banda 

C positiva. 

Isoenzimas 

O estudo das populações de H. boulengeri e H. cochliodon, através de nove 

sistemas enzimáticos permitiu a análise de 15 locos (Tabela 2), os quais apresentaram 

um total de 30 alelos. Dentre os locos analisados dois deles (Idh-A e Gcdh-A) foram 

diagnósticos. Em H. boulengeri foram verificados vários alelos exclusivos com 

frequências variáveis nos locos Aat-A-a e c, Adh-A-b e c, Gpi-B-a e d, G3pdh-A-b e c, 

G3pdh-B-b e Idh-B-a. Em relação à variabilidade genética das duas populações foram 

encontrados os valores de 0,2461 e 0,0309 de heterozigosidade média esperada (He) 

(Tabela 3), para H. boulengeri e H. cochliodon, respectivamente. 
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DISCUSSÃO 

Citogenética 

Os números cromossômicos de H. boulengeri, 2n = 68, e H. cochliodon, 2n = 

64; embora descritos aqui pela primeira vez para estas espécies, já foram relatados para 

outros espécimes do gênero (Tabela 2) e estão inclusos na ampla diversidade de número 

diplóide deste grupo, que vai de 52 cromossomos, encontrado em H. emarginatus 

(Artoni e Bertollo 2001), a 84 cromossomos em Hypostomus sp. 2 Rio Perdido NUP 

4249 (Cereali et al., 2008). Hypostomus boulengeri e H. cochliodon apresentaram 

números cromossômicos muito próximos, porém, suas fórmulas cariotípicas tiveram 

uma relação inversa entre os grupos de cromossomos meta-submetacêntricos e subtelo-

acrocêntricos: 28m/sm+40st/a e 42m/sm+22st/a, respectivamente. Artoni e Bertollo 

(2001) observaram através de regressão linear que as espécies de Hypostomus que têm 

alto número diplóide apresentam grande proporção de cromossomos do tipo subtelo-

acrocêntricos quando comparados com aqueles de menor número cromossômico e 

propuseram que as fusões cêntricas representam um importante papel na evolução 

cariotípica do gênero. Desta forma, H. boulengeri representaria uma espécie com alto 

número diplóide, enquanto H. cochliodon corresponderia ao grupo oposto, com baixo 

número diploide. 

As duas espécies analisadas evidenciaram padrões de NOR distintos: H. 

cochliodon apresentou NOR simples e H. boulengeri teve um sistema de NOR múltipla. 

Este último padrão é o mais frequente no gênero Hypostomus. Sendo que, até o 

momento, dentre o total de 35 populações do gênero analisadas para a detecção da 

NOR, 21 delas apresentaram sistema de NOR múltipla (Tabela 2).  

A presença de até oito cromossomos portadores da NOR em alguns espécimes 

de H. boulengeri, foi encontrado anteriormente, somente para populações de H. 
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strigaticeps da bacia do rio Ivaí (Endo et al. no prelo) e H. ancistroides da bacia do rio 

Paranapanema (Rubert et al. no prelo), as quais apresentaram marcações somente nos 

braços curtos dos cromossomos (Tabela 2). Já na população de H. boulengeri, além de 

marcações nos braços curtos dos pares de cromossomos 9, 11 e 16, foram encontradas 

também marcações nos braços longos de um par de cromossomos acrocêntricos (par 

24). Em espécimes de H. ancistroides estudados por Paiva et al. (em preparação), 

embora tenha apresentado quatro pares de cromossomos portadores da NOR, o par de 

cromossomos acrocêntricos (par 23) evidenciou a marcação no braço curto de apenas 

um cromossomo do complemento, totalizando o máximo de sete cromossomos 

marcados (Tabela 2).  

Entre os H. cochliodon analisados, além de heteromorfismo de tamanho da 

NOR no par de cromossomos submetacêntrico 28, um dos exemplares apresentou um 

dos homólogos com marcação bitelomérica. Similarmente, Artoni e Bertollo (2001) 

encontraram em uma população de H. emarginatus marcação da NOR no braço longo 

de um par de cromossomos metacêntrico e exemplares com marcação em um destes 

cromossomos também no braço curto. Estes autores relatam que os cromossomos com 

marcação bitelomérica podem ter sido originados por eventos de fissão nas NORs, 

gerando variações intrapopulacionais.  

A NOR simples e heteromórfica de H. cochliodon apontou semelhança com 

Hypostomus sp. B (Artoni e Bertollo 1996 e 1999), H. paulinus e Hypostomus sp. 2 Rio 

Perdido NUP 4249 (Cereali et al., 2008), os quais tiveram NOR simples e heteromórfica 

com diferença no tamanho dos cromossomos, enquanto na última população citada, 

ocorreu também diferença no tamanho da NOR, assim como H. cochliodon do presente 

trabalho. Nestas quatro populações e na maioria dos Hypostomus com NOR simples 
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(Tabela 2), as marcações são diagnosticadas predominantemente nos braços longos dos 

cromossomos. 

O estudo da heterocromatina constitutiva em H. boulengeri, mostrou a 

presença de cromossomos metacêntricos com marcações pericentroméricas; 

cromossomos submeta e subtelocêntricos com blocos heterocromáticos nos braços 

curtos. Além destes, foram observados blocos conspícuos nos braços longos de 

cromossomos acrocêntricos, os quais evidenciaram um polimorfismo da banda C, com 

cinco padrões distintos entre os espécimes analisados: I) blocos de heterocromatina no 

primeiro par de cromossomos acrocêntricos; II) blocos de heterocromatina no primeiro 

par e mais um cromossomo do segundo par de cromossomos acrocêntricos; III) blocos 

de heterocromatina nos dois primeiros pares de cromossomos acrocêntricos; IV) blocos 

de heterocromatina nos dois primeiros pares e mais um cromossomo do terceiro par de 

cromossomos acrocêntricos; V) blocos de heterocromatina nos três primeiros pares de 

cromossomos acrocêntricos (Figura 4). 

Diferenças intrapopulacionais no padrão de banda C são descritos em outras 

espécies de peixes, tais como Astyanax scabripinnis (Fernandes e Martins-Santos, 2005) 

e Serrapinnus notomela (Santi-Rampazzo et al. 2008). Diversidade intrapopulacional no 

padrão de heterocromatina constitutiva é geralmente atribuída à transferência destes 

blocos para sítios equilocais de um cromossomo a outro, possivelmente devido ao 

arranjo de cromossomos não homólogos no núcleo interfásico (Schweizer e Loidl 

1987). Contudo, não deve ser descartada a possibilidade de amplificação na duplicação 

e/ou crossing-over desigual. A presença destes blocos heterocromáticos terminais em 

cromossomos acrocêntricos é comum em várias espécies de Hypostomus e parece ser 

uma característica na família Loricariidae (Kavalco et al. 2004). 
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Nos exemplares de H. cochliodon as regiões de heterocromatina foram mais 

evidentes no braço curto de cromossomos submeta e subtelocêntricos. Também 

estiveram presentes no par 28, pequenos blocos heterocromáticos intercalados com as 

NORs nos braços longos e no braço curto do exemplar com a marcação de NOR 

bitelomérica.  

Padrões de marcações da NOR associados aos de heterocromatina constitutiva 

podem vir a ser marcadores citogenéticos significantes entre os espécimes de 

Hypostomus (Rubert et al., no prelo) auxiliando na identificação daquelas espécies ainda 

não descritas ou com características morfológicas muito similares. 

Isoenzimas 

A presença dos dois locos diagnósticos e os alelos exclusivos para H. 

boulengeri evidenciaram uma distinção entre as duas espécies analisadas. Os estudos 

aloenzimáticos entre populações de espécies deste grupo têm contribuído para verificar 

diferenças genéticas, auxiliando na diferenciação das espécies de Hypostomus. Renesto 

et al. (2007) analisando populações de H. boulengerie de H. cochliodon da bacia do alto 

rio Paraguai, verificou locos diagnósticos entre as duas espécies (sAat-2, Idh-2 e Mdhp-

B), que diferiram daqueles encontrados no presente trabalho (Idh-A e Gdh-A). Além 

disto, o loco sAat-2 separou H. boulengeri e H. cochliodon de outras sete espécies de 

Hypostomus (H. latifrons, H. regani, Hypostomus sp. 1, Hypostomus sp. 2, Hypostomus 

sp. 3, H. cf. latirostris e Pterygoplichthys anisitsi) do rio Manso (Reservatório de 

Manso) e rio Cuiabá. O loco Idh-2 relatado por Renesto et al. (2007) equivale ao loco 

Idh-B do presente estudo, enquanto a enzima Mdhp (enzima málica) não foi analisada. 

A heterozigosidade média esperada (He) de H. boulengeri (He = 0,2461) foi a 

mais alta já verificada entre as espécies deste gênero estudadas por eletroforese de 

isoenzimas. O valor mais alto de He encontrado anteriormente foi de 0,199 para H. 
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hermanni do rio Ivaí (PR) (Paiva 2006). Para H. boulengeri do presente trabalho o valor 

de He representa mais de quatro vezes o valor da heterozigosidade média esperada para 

peixes (He = 0,051), obtida por Ward et al. (1992). No entanto, Renesto et al. (2007) 

verificaram em H. boulengeri da bacia do alto rio Paraguai, He igual a 0,078, da mesma 

forma que, valores distintos foram encontrados entre populações de H. margaritifer do 

reservatório de Itaipu, no Paraná (He = 0,104) e do reservatório de Corumbá, em Goiás 

(He = 0,061) (Zawadzki et al. 2002). Hypostomus cochliodon revelou um valor de He de 

0,0309, similar ao encontrado para a população desta mesma espécie no reservatório de 

Itaipu (0,039) (Zawadzki et al. 2005), porém menor que o He (0,070) descrito para H. 

cochliodon do alto rio Paraguai (Renesto et al. 2007).  

Um estudo de três populações de H. regani, dos reservatórios de Corumbá, 

Itaipu e Manso, mostrou que elas diferiram em relação aos valores de heterozigosidade, 

0,0527, 0,0712 e 0,0317, respectivamente (Zawadzki et al. 2008b). Desta forma, é 

possível verificar que o He, uma medida da variabilidade genética, pode ser similar ou 

variável entre populações de uma mesma espécie de Hypostomus, indicando que, 

possivelmente, vários fatores bióticos e abióticos podem estar envolvidos no processo 

de diferenciação genética deste grupo. Alguns aspectos são propostos na literatura, 

como por exemplo, endogamia (Zawadzki et al. 1999; Zawadzki et al. 2002; Zawadzki 

et al. 2005; Paiva 2006; Zawadzki et al. 2008b; Ito et al. 2009), barreiras naturais que 

impedem o fluxo gênico, diferenças de temperatura, velocidade da água, recursos 

alimentares e estratégias reprodutivas (Zawadzki et al. 2008b).  

A falta de estudos da biologia de peixes, para os rios e riachos neotropicais, 

especialmente daqueles da bacia do rio Paraguai, dificulta a análise de correlação 

multivariada de fatores para tentar associar quais variáveis estariam relacionadas com a 

maior ou a menor heterozigosidade nestes peixes. Além disso, embora não sendo 
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possível confirmar as causas desta alta variabilidade genética, sabe-se que ela é de 

extrema importância, pois, como expresso por Vida (1994), “o futuro da manutenção da 

diversidade de espécies está na diversidade genética das espécies. Em geral, quanto 

maior diversidade genética for mantida, maior adaptabilidade e, consequentemente, a 

probabilidade de sobrevivência de uma espécie num ambiente inconstante”. 

Assim, os dados citogenéticos e aloenzimáticos do presente trabalho 

evidenciaram uma ampla variação genética na população de H. boulengeri. Variação 

tanto em relação à estruturação cromossômica (fórmula cariotípica, número 

fundamental, quantidade e localização das regiões organizadoras de nucléolo, tamanho e 

localização da heterocromatina constitutiva), quanto aos dados genotípicos, gerados a 

partir da expressão fenotípica de seus genes (número de alelos por loco, porcentagem de 

locos polimórficos, frequência de locos polimórficos, heterozigosidade média obtida e 

esperada). Desta forma, mesmo regiões dos cromossomos que, teoricamente, não 

possuem atividade gênica, mostraram-se distintas dentro de uma mesma população, no 

caso, de H. boulengeri, apresentando cinco padrões distintos de distribuição de grandes 

blocos de heterocromatina constitutiva, enquanto regiões do DNA que estão realizando 

efetivamente a tradução do seu material genético revelaram vários alelos em parte de 

seus respectivos locos aqui estudados, evidenciando um alto valor de variação gênica 

(estimado por He). Hypostomus cochliodon por sua vez, apresentou tanto a variação 

cromossômica como a genotípica, menos expressiva que aquela relatada para H. 

boulengeri. 

Embora a utilização da citogenética e eletroforese de isoenzimas tenham 

permitido uma análise mais refinada neste estudo, os fatores que atuam e/ou atuaram na 

diferenciação da variabilidade genética entre H. boulengeri e H. cochliodon, não é 

possível de avaliar com precisão. No entanto, sabe-se que diferenças genéticas são 
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fixadas em uma população de acordo com a sua necessidade de adaptação ao meio 

ambiente em que vive. Todavia, sugere-se que os exemplares de H. boulengeri (grupo 

Hypostomus plecostomus) podem ser distinguidos citogeneticamente e 

aloenzimaticamente de H. cochliodon (grupo Hypostomus cochliodon). 
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Tabela 1. Nome, número de Comissão de Enzima (nº E.C.), tecidos (F - fígado; M -
músculo; C - coração) e tampões (TBE - Tris-borato-EDTA; TC - Tris-citrato; TEM -
Tris-EDTA-maleato) das enzimas analisadas. 

Enzima (abreviação) no E.C. Tecidos Tampões 

Álcool desidrogenase (ADH) 1.1.1.1 F TBE 

Aspartato aminotransferase (AAT) 2.6.1.1 F TEM 

Fosfatase ácida (ACP) 3.1.3.2 F TC 

Glicose-3-fosfato desidrogenase 
(G3PDH) 

1.1.1.8 F TC 

Glicose-6-fosfato isomerase (GPI) 5.3.1.9 M, C TC 

Glicose desidrogenase (GCDH) 1.1.1.118 F TEM 

Isocitrato desidrogenase (IDH) 1.1.1.42 F, M, C TC 

Malato desidrogenase (MDH) 1.1.1.37 F, M, C TC 

Superóxido dismutase (SOD) 1.15.1.1 F TBE 
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Tabela 2 – Espécies de Hypostomus analisadas citogeneticamente com seus respectivos números diplóides (2n), fórmulas cariotípicas, tipos 
cromossômicos (m: metacêntrico; sm: submetacêntrico; st: subtelocêntrico; a: acrocêntrico), cromossomos portadores da NOR. (q.c.: quantidade 
de cromossomos portadores da NOR; b: tipo de braço cromossômico marcado (bl – braço longo, bc – braço curto); ?: par de cromossomos não 
informado; *: heteromorfismo no par de cromossomo; ●: heteromorfismo em par de cromossomo não identificado ; 1: somente um cromossomo 
marcado; linhas verdes: populações com NOR simples; linhas cinzas: populações com NOR múltiplas). 

Espécie 2n 
Fórmula cariotípica NOR 

Localidade Ref. 
m sm st a q.c. b m sm st a 

H. emarginatus 52 16 30 6 2 bl ?   Rio Araguaia, MT 5 
H. cochliodon 64 16 26 14 8 2 bl   28*  Córrego Onça, bacia do rio Paraguai, MS 16 
Hypostomus sp. 64 15 24 25 2 bc   30 Ribeirão Fundo, bacia do rio Araguaia, MT  3 
Hypostomus sp. Xingu-1 64 16 16 32 2 bc   25 Rio Xingu, Altamira, PA 11 
Hypostomus sp. Xingu-3 65 15 23 26 + 1B 2 bl   30 Rio Xingu, Altamira, PA 11 
H. affinis 66 14 14 12 26 5 bl 6   211, 28 Rib. Jacuí, bacia do rio Paraíba do Sul, SP 6 e 7 
Hypostomus sp. Xingu-2 66 18 14 34 2 bc   29 Rio Xingu, Altamira, PA 11 
H. ancistroides 68 8 10 18 32 3 bc 31 51, 91   Córrego Ximbaúva, Ourizona, PR 13 
H. ancistroides 68 10 26 32 8 bc   19*, 20, 21, 22 Bacia do Rio Paranapanema, PR 14 

H. ancistroides 
68♂ 10 27 31 − − − − − 

− 1 
68♀ 10 28 30 − − − − − 

H. ancistroides 68 14 12 18 24 3 bc  9, 101   Ribeirão Dourados, Mandaguari, PR 13 
H. ancistroides 68 14 14 8 32 − − − − − − Rio Piquiri, Formosa do Oeste, PR 12 
H. ancistroides 68 14 14 14 26 6 bc 7 10  22 Ribeirão Cambira, bacia do rio Ivaí, PR 15 
H. ancistroides 68 16 12 18 22 5 bc 51 11 15  Ribeirão Maringá, Maringá, PR 13 
H. ancistroides 68 16 18 10 24 7 bc 7 13 19 231 Córrego Tauá, bacia do rio Pirapó, PR 15 
H. ancistroides 68 16 18 34 6 bc●  10, 17 18 Rios Piracicaba e Mogi-Guaçu, SP 2 
H. ancistroides 68 16 20 10 22 6 bc  11, 14, 17  Córrego Jurumirim, bacia do rio Tietê, SP  
H. ancistroides 68 18 10 12 28 6 bc 6 13, 14   Rio Araquá, Botucatu, SP 8 

H. boulengeri 68 14 14 18 22 8 
bc  9, 11 16  

Córrego Onça, bacia do rio Paraguai, MS 16 
bl    24* 

H. macrops 68 10 14 44 − − − − − − 1 

Hypostomus sp. A 70 18 14 38 
2 bc● 7   

Córrego Rincão, SP 2 
4 bl●   26, 28 

H. goyazensis 72 10 16 10 36 2 bc   18  Rio Vermelho, GO 8 
H. regani 72 10 18 44 4 bc   26*, 27 Rio Jacutinga; bacia rio Paranapanema, PR 14 
H. regani 72 10 20 42 − − − − − Rios Piracicaba e Mogi-Guaçu, SP 2 
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H. regani 72 12 14 26 20 4 bc  12 19  Rio Ivaí, Floresta, PR 13 
H. regani 72 12 18 26 16 4 bl    35, 36 Rio Araquá, Botucatu, SP 8 
Hypostomus sp. B 72 12 18 42 2 bl   17* Rio Mogi-Guaçu, SP 2 e 4 
Hypostomus sp. C 72 10 18 44 2 bl   ? Rio Mogi-Guaçu, SP 2 
Hypostomus sp. D1 72 10 26 36 2 bl   20 Rio Mogi-Guaçu, SP 2 
Hypostomus sp. D2 72 14 20 38 2 bl   26 Rio Mogi-Guaçu, SP 2 
H. strigaticeps 72 10 14 18 30 8 bc  10 14, 18 29 Rio Ivaí, Floresta, PR 13 
H. strigaticeps 72 10 16 46 4 bl   18*, 28 Bacia do Rio Paranapanema, PR 14 

H. albopunctatus 74 10 20 44 
2 bc● ?  

Rios Piracicaba e Mogi-Guaçu, SP 2 
2 bl●  ? 

H. paulinus 74 18 20 44 − − − − − − 1 
H. strigaticeps 74 8 4 62 − − − − − − 1 
Hypostomus sp. F 75 10 17 48 − − − − − Rio São Francisco, MG 4 
H. aff. aurogutattus 76 8 30 38 2 bl   25 Rios Piracicaba e Mogi-Guaçu, SP 2 
H. nigromaculatos 76 8 20 48 3 bl   251, 28* Rio Mogi-Guaçu, SP 9 
H. nigromaculatos 76 6 20 50 3 bc   16*, 271 Ribeirões Três Bocas e Apertados, PR  9 
H. paulinus 76 6 16 54 2 bl   16* Ribeirões Três Bocas e Apertados, PR 14 
Hypostomus sp.F 76 10 16 50 − − − − − Rio São Francisco, MG 4 
Hypostomus sp. E 80 8 16 56 4 bc  ? 32 Rio Mogi-Guaçu, SP 2 e 4 
H. topavae 80 14 10 26 30 − − − − − − Rio Piquiri, Nova Laranjeiras, PR 12 

Hypostomus sp. 3 Cór. 
Salobrinha; NUP 4247 

82 6 12 64 − − − − − 
Rio Salobra, Planalto da Bodoquena; MS 10 83 6 12 65 − − − − − 

84 6 12 66 − − − − − 
Hypostomus sp. 2 Rio 
Perdido; NUP 4249 

84 6 16 62 2 bl   35* Rio Perdido, Planalto da Bodoquena; MS 10 

1. Michele et al., 1977; 2. Artoni e Bertollo, 1996; 3. Artoni et al., 1998; 4. Artoni e Bertollo, 1999; 5. Artoni e Bertollo, 2001; 6. Kavalco et al., 2004; 7. Kavalco et al., 2005; 
8. Alves et al., 2006; 9. Rubert et al., 2008; 10. Cereali et al., 2008; 11. Millhomen et al., 2010; 12. Bueno et al., no prelo; 13. Endo et al., no prelo; 14. Rubert et al., no prelo; 
15. Paiva et al., em preparação; 16. Presente trabalho. 
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Tabela 3. Frequências alélicas, número de indivíduos analisados (n), número de locos 
polimórficos (P), porcentagem de locos polimórficos (P%), número de alelos por loco 
(K), heterozigosidade média obtida (Ho) e esperada (He) das populações de Hypostomus 
boulengeri (H. b.) e Hypostomus cochliodon (H. c.). Em parênteses estão os respectivos 
desvios padrões. 

Locos Alelos 
Hypostomus 
boulengeri 

n 
(H. b.) 

Hypostomus 
cochliodon 

n 
(H. c.) 

Aat-A a 0,0526 19 — 24 
 b 0,5789  1,0000  
 c 0,3684  —  
Aat-B a 1,0000 20 1,0000 22 
Acp-A a 1,0000 20 1,0000 24 
Adh-A a 0,3000 20 1,0000 24 
 b 0,6500  —  
 c 0,0500  —  
Gcdh-A a 1,0000 20 — 24 
 b —  1,0000  
Gpi-A a 1,0000 20 1,0000 24 
Gpi-B a 0,2250 20 — 24 
 b 0,4000  0,6522  
 c 0,2000  0,3478  
 d 0,1750  —  
G3pdh-A a 0,5750 20 1,0000 24 
 b 0,3250  —  
 c 0,1000  —  
G3pdh-B a 0,2000 20 1,0000 24 
 b 0,8000  —  
Idh-A a — 20 1,0000 24 
 b 0,2000  —  
 c 0,6500  —  
 d 0,1500  —  
Idh-B a 0,6000 20 — 22 
 b 0,4000  1,0000  
Mdh-A a 1,0000 20 1,0000 24 
Mdh-B a 1,0000 20 1,0000 24 
Mdh-C a 1,0000 20 1,0000 24 
Sod-A a 1,0000 20 1,0000 24 
      
P  7  1  
P%  46,67  6,67  
K  1,8667  1,0667  
Ho  0,0981 (0,1702)  0,0000 (0,0000)  
He  0,2461 (0,2836)  0,0309 (0,1171)  
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Figura 1. Exemplares de Hypostomus boulengeri (a) e Hypostomus cochliodon (b). 
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Figura2. Cariótipos de H. boulengeri (a) e H. cochliodon (b) corados com Giemsa. 
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Figura 3. Metáfases de Ag-NOR e FISH de H. boulengeri (a e b, respectivamente) e de 
H. cochliodon (c e d, respectivamente). Exemplar de H. cochliodon com marcação 
bitelomérica para NOR (e e f). As setas indicam os cromossomos com as marcações de 
Ag-NOR e DNA 18S. 
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Figura 4. Metáfases de bandeamento C de Hypostomus boulengeri com seus 
respectivos padrões em sequência: a) I; b) II; c) III; d) IV; e) V; e de H. cochliodon (f). 
Setas indicam os blocos heterocromáticos; asterisco corresponde ao par da NOR. 
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CAPÍTULO II 

Estudos citogenéticos e aloenzimáticos de três populações de Hypostomus 
ancistroides (Loricariidae: Hypostominae), da bacia do alto rio Paraná 
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RESUMO 

O gênero Hypostomus apresenta aproximadamente 130 espécies descritas. No 

entanto, a distinção morfológica entre as espécies já catalogadas e, também entre estas e 

os espécimes ainda não descritos do mesmo gênero, é geralmente difícil devido a 

variações na sua morfologia e padrão de cores. Neste trabalho, propomos o estudo de 

populações de Hypostomus ancistroides, de três sub-bacias de afluentes distintos da 

bacia do alto rio Paraná, através da citogenética e da eletroforese de isoenzimas, a fim 

de contribuir para a caracterização cariotípica e genotípica desta espécie. A análise 

citogenética revelou o mesmo número diplóide (2n = 68) para as três populações. 

Porém, as fórmulas cariotípicas foram distintas: 16m+20sm+10st+22a para os 

espécimes da bacia do rio Tietê (Córrego Jurumirum), 14m+14sm+14st+26a para os da 

bacia do rio Ivaí (Ribeirão Cambira) e 16m+18sm+10st+24a para aquela da bacia do rio 

Pirapó (Córrego Tauá). As marcações de NOR foram múltiplas e no braço curto das três 

populações analisadas. Assim, os dados encontrados corroboram com os da literatura 

que revelam uma ampla variação, tanto nas fórmulas cariotípicas, quanto nas marcações 

de NOR. Verificou-se a presença de locos diagnósticos nos espécimes da bacia do rio 

Ivaí (Idh-A) e naqueles da bacia do rio Pirapó (Gpi-B, G3pdh-A). Além de um alelo 

exclusivo com alta frequência (Idh-B-a) para os exemplares da bacia do rio Tietê. 

Contudo, a variabilidade genética das populações, medida pelo valor de He, se mostrou 

baixa em relação à média calculada para peixes. Assim, sugerimos a ampliação das 

análises de populações de H. ancistroides, a fim de compreender seus padrões 

citogenéticos e aloenzimáticos de forma a auxiliar na identificação destes espécimes. 
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INTRODUÇÃO 

O gênero Hypostomus, o mais especioso da família Loricariidae, era composto, 

segundo Weber (2003), por 106 espécies válidas. Nos últimos anos foram descritas 

aproximadamente mais 20 espécies (Armbruster, 2003; Carvalho e Weber, 2004; 

Armbruster e de Souza, 2005; Oyakawa et al., 2005; Armbruster et al., 2007; Birindelli 

et al., 2007; Jerep et al., 2007; Zawadzki et al., 2008a; Zawadzki et al., 2008d; Carvalho 

et al., 2010; Zawadzki et al., 2010), elevando o número total de seus representantes 

conhecidos. No entanto, há uma grande dificuldade de identificação dos exemplares 

deste gênero devido principalmente a uma ampla variação na sua morfologia e padrão 

de cores (Weber, 2003). 

Populações de Hypostomus ancistroides são encontrados em maior abundância 

em riachos de águas calmas, com pouca vegetação ripária e pousados sobre rochas 

juntos ao fundo ou sobre galhadas submersas. Eles começam a forragear depois do “cair 

da noite”, alimentando-se principalmente de cianobacterias, clorófitas e matéria 

orgânica vegetal (Casatti, 2002; Casatti et al., 2005). Esta espécie é amplamente 

distribuída através da bacia do alto rio Paraná (Casatti et al., 2005), e é uma das espécies 

de Hypostomus mais facilmente coletada nos riachos desta bacia. Também é a mais 

estudada citogenéticamente e tem apresentado uma ampla variação nas fórmulas 

cariotípicas e números de cromossomos portadores da região organizadora de nucléolos 

(NOR).  

Contribuições utilizando as técnicas de citogenética e eletroforese de 

isoenzimas para estudos de peixes foram realizadas em Serrasalmus spilopleura e S. 

marginatus (piranha) das bacias do médio e alto rio Paraná e rio Paraguai (Cestari, 

1996); Serrasalmus rhombeus da Amazônia Central (Teixeira et al., 2006), Mugil 

rubrioculus e M. curema (tainha) da Lagoa La Restinga na Venezuela (Nirchio et al., 
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2007) e um complexo de híbridos Cobitis taenia de vários rios da Europa (Janko et al., 

2007). 

A eletroforese de isoenzimas tem contribuído para auxiliar na distinção de 

espécies de Hypostomus. No ribeirão Keller, bacia do rio Ivaí, Zawadzki et al. (2004b) 

encontraram diferenças alélicas entre H. hermanni e outras três espécies que não 

estavam descritas na literatura (Hypostomus sp. 1, Hypostomus sp. 2, Hypostomus sp. 

3). O mesmo ocorreu com H. strigaticeps que foi distinguido de Hypostomus sp. 1 e 

Hypostomus sp. 2, coletados no ribeirão Maringá, afluente do rio Pirapó (Paiva et al., 

2005). 

Desta forma, propomos neste trabalho um estudo citogenético e aloenzimático 

de três populações de H. ancistroides: uma pertencente à bacia do rio Tiête, uma da 

bacia do rio Ivaí e a outra da bacia do rio Pirapó, com o objetivo de verificar a 

existência de variações citogenéticas para esta espécie, investigar a presença de 

marcadores bioquímicos, bem como avaliar a variabilidade genética em cada uma delas. 

MATERIAIS E MÉTODOS 

No presente trabalho foram analisadas citogeneticamente e aloenzimaticamente 

três populações de Hypostomus ancistroides. Uma população proveniente do córrego 

Jurumirim (23º25’30” S; 47º57’15” W), afluente do rio Tatuí, e este do rio Sorocaba 

(bacia do rio Tietê - SP), uma do ribeirão Cambira, afluente do rio Bom (23º63’73” 

S;51º51’63” W) (bacia do rio Ivaí - PR) e outra do córrego Tauá, afluente do ribeirão 

Morangueira (23º37’25” S; 51º84’58” W) (bacia do rio Pirapó - PR). Todas as 

localidades pertencentes à bacia do alto rio Paraná. 
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Citogenética 

As análises citogenéticas foram realizadas em 11 exemplares (1 macho, 7 

fêmeas, 3 não identificados) do córrego Jurumirim, 16 (2 macho, 10 fêmeas, 4 não 

identificados) do ribeirão Cambira e 10 (1 macho, 7 fêmeas, 2 não identificados) do 

córrego Tauá. 

Para as análises foram obtidos cromossomos mitóticos utilizando células do rim, 

de acordo com a técnica air drying descrita por Bertollo et al. (1978). Esta técnica 

consiste, basicamente, na aplicação de uma solução de colchicina no animal, seguido da 

hipotonização das células em KCL 0,075M, a fim de obter uma suspensão celular e em 

seguida, o material é fixado em solução de metanol e ácido acético (3:1). Os 

cromossomos foram identificados de acordo com os critérios de relação de braços (RB), 

propostos por Levan et al. (1964). Para caracterização das regiões organizadoras do 

nucléolo (RONs) utilizou-se a técnica de impregnação pelo nitrato de prata (Ag-RON), 

descrita por Howell e Black (1980).  

 

Isoenzimas 

Os géis de amido foram preparados a uma concentração de 15%, utilizando três 

sistemas tampão distintos, cada um específico para os diferentes sistemas enzimáticos: 

Tris-Borato-EDTA (TBE), pH 8,6 (Boyer et al., 1963) - Álcool desidrogenase (ADH) e 

Superóxido dismutase (SOD); Tris-Citrato (TC), pH 7,0 (Shaw e Prasad, 1970) - 

Fosfatase ácida (ACP), Glicerol-3-fosfato-desidrogenase (G3PDH), Glicose-6-fosfato 

isomerase (GPI), Isocitrato desidrogenase (IDH), Lactato desidrogenase (LDH) e 

Malato desidrogenase (MDH); Tris-EDTA-Maleato (TEM), pH 7,4 (Murphy et al., 

1996) - Aspartato aminotransferase (AAT) e Glicose-1-desidrogenase (GDH). 
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As amostras dos tecidos foram homogeneizadas, centrifugadas e o 

sobrenadante aplicado no gel e submetido à eletroforese horizontal contínua. Após, o 

gel foi fatiado e incubado com soluções histoquímicas específicas, preparadas segundo 

o protocolo de Murphy et al. (1996). 

A interpretação genética dos zimogramas foi baseada na estrutura quartenária 

das enzimas segundo Ward et al. (1992). Os dados foram analisados no programa 

Popgene 1.31 (Yeh et al., 1999).  

RESULTADOS 

Análise citogenética 

As três populações de H. ancistroides analisadas apresentaram o mesmo 

número diplóide de 68 cromossomos. Contudo, a população do córrego Jurumirim 

apresentou fórmula cariotípica de 16m+20sm+10st+22a, número fundamental (NF) 

igual a 114 e RONs localizadas nos braços curtos de seis pares de cromossomos 

submetacêntricos (11, 17 e 18) (Figura 1a; Tabela 1). Nos espécimes do ribeirão 

Cambira, a fórmula cariotípica encontrada foi 14m+14sm+14st+26a, NF = 110, e as 

RONs foram detectadas nos braços curtos de um par de cromossomos metacêntrico 

pequeno (par 7), em um par de submetacêntrico (par 10) e um par de acrocêntrico (par 

22). Um dos cromossomos do par 10, coincidente com a região de constrição secundária 

em alguns exemplares (Figura 1b; Tabela 1). Em H. ancistroides do córrego Tauá, a 

fórmula cariotípica foi evidenciada com 16m+18sm+10st+24a, número fundamental 

igual a 112, e com RONs localizadas também nos braços curtos de um par de 

cromossomos metacêntrico pequeno (par 7), um par de submetacêntrico (par 13), um 

par de subtelocêntrico (par 18) e um cromossomo de um par de acrocêntrico (par 23) 

(Figura 1c; Tabela 1).  
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Análise Aloenzimática 

A análise de 10 sistemas isoenzimáticos das três populações de H. ancistroides, 

permitiu verificar a presença de 17 locos, os quais apresentaram no total 26 alelos. Nos 

espécimes do corrégo Tauá e do ribeirão Cambira foram encontrados locos 

diagnósticos: Gpi-B e G3pdh-A para a primeira população e Idh-A para a segunda. 

Além da presença de um alelo exclusivo com uma alta frequência (0,9286) na 

população do córrego Jurumirim (Tabela 2). 

Os valores de heterozigosidade esperada (He) foram de 0,0080, 0,0224 e 

0,0384 para as populações do córrego Jurumirim, ribeirão Cambira e córrego Tauá, 

respectivamente (Tabela 2). A identidade (I) e distancia genética (D) entre as três 

populações estão relacionadas na Tabela 3. 

DISCUSSÃO 

Citogenética 

Os Hypostomus ancistroides das três localidades analisadas apresentaram 

número diplóide igual a 68 cromossomos, mas com diferenças na distribuição das 

fórmulas cariotípicas. Esta é uma divergência macroestrutural relativamente comum nas 

populações de Hypostomus já estudadas: mesmo número diplóide, porém fórmulas 

cariotípicas distintas (Tabela 1). Acredita-se que esta variação aconteça devido a 

rearranjos cromossômicos, como os eventos de fissões e fusões cêntricas ocorridos ao 

longo da evolução cariotípica dos espécimes deste gênero (Artoni e Bertollo, 1996). 

No entanto, é possível encontrar também os casos de similaridade, como por 

exemplo, na analise realizada por Martinez (2009) em duas populações de H. 

ancistroides da bacia do rio Tietê, que verificou a mesma fórmula cariotípica 

8m+10sm+26st+24a, em ambas. Assim como Rubert (2007), no estudo de três 

populações do rio Tibagi e uma do rio Paranapanema, constatou a mesma distribuição 
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dos cromossomos 10m+26sm+32st/a (Tabela 1), nos espécimes das quatro localidades. 

Estas descrições indicam que existem populações de H. ancistroides citogeneticamente 

um pouco mais homogêneas (Tabela 1). 

Devido as diferentes fórmulas cariotípicas, o número fundamental das 

populações de H. ancistroides também varia, indo de 96 para os indivíduos do rio 

Piracicaba e Mogi-guaçu (Anderson et al, 2003) até 114 para os espécimes do ribeirão 

Maringá (Endo et al., no prelo) e do córrego Jurumirim (Tabela 1).  

As RONs foram múltiplas nas três populações estudadas, porém com a maioria 

das marcações localizadas em cromossomos de morfologia distintas, corroborando com 

a diversidade de distribuição das regiões organizadoras de nucléolos encontrada na 

literatura para H. ancistroides (Tabela 1). Entretanto, houve algumas características em 

comum entre as populações deste trabalho e aquelas analisadas por outros autores. É o 

caso dos espécimes do córrego Jurumirim, que apresentaram marcação de RON no 

braço curto do terceiro par de cromossomos submetacêntricos, assim como os cascudos 

do ribeirão Cambira, ribeirão Dourado e ribeirão Maringá (Endo et al., no prelo). 

Ainda, as populações do ribeirão Cambira e córrego Tauá coincidiram na 

presença de regiões impregnadas com prata nos braços curtos do par de cromossomos 

metacêntricos 7 e no primeiro par de cromossomos acrocêntricos. Artoni e Bertollo 

(1996), analisando uma população de H. ancistroides da bacia do rio Tietê e Rubert et 

al. (no prelo), no estudo de quatro populações (três do rio Tibagi e uma do rio 

Paranapanema) classificaram os cromossomos em metacêntricos, submetacêntricos e 

subtelo-acrocêntricos, e encontraram também marcação de RON no braço curto, do que 

poderia ser o primeiro par de cromossomo acrocêntrico. 

Duas pequenas características são comuns a todas as populações de H. 

ancistroides analisadas até o momento, incluindo as do presente trabalho: 1º) as RONs 
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são múltiplas, ou seja, são detectadas em mais de um par de cromossomos, estando 

geralmente em cromossomos submetacêntricos e subtelocêntrico; 2º) as marcações das 

RONs são encontradas sempre nas extremidades dos braços curtos dos respectivos 

cromossomos portadores (Tabela 1). Mesmo com estas similaridades aqui discutidas 

ainda não foi possível estabelecer uma correlação entre as fórmulas cariotípicas ou dos 

cromossomos portadores das NORs, com a distribuição geográfica das populações de H. 

ancistroides. Embora, todos os dados disponíveis para o gênero e principalmente para a 

referida espécie, que apresenta uma expressiva variação cariotípica, ampliam a 

caracterização dos espécimes do gênero Hypostomus. 

Isoenzimas 

A análise das isoenzimas permitiu a detecção de dois locos diagnósticos para 

H. ancistroides do córrego Tauá e um para a população do ribeirão Cambira, através da 

expressão dos alelos Gpi-B-b, G3pdh-A-b e c para a primeira e Idh-A-a e b para a 

segunda população, respectivamente (Tabela 2). Uma análise semelhante entre H. 

nigromaculatus e H. cf. nigromaculatus do ribeirão Atlântico (afluente do rio Pirapó, 

PR), identificou seis locos diagnósticos (Aat-2, Gcdh-1, Gpi-A, Idh-1, Ldh-A, Mdh-A), o 

que levou os autores a sugerirem que estas populações representariam duas espécies 

distintas (Ito et al., 2009). No gênero Neoplecostomus a análise entre N. paranensis 

(bacia do rio Paranapanema) e Neoplecostomus sp. (bacia do rio Corumbá) indicou a 

presença de seis locos diagnósticos (Acp-A, Adh-A, Est-A, Gpi-A, Ldh-A e Ldh-B) os 

quais ajudaram na distinção das duas populações (Zawadzki et al., 2004a) contribuindo 

para a descrição de uma nova espécie, nominada, posteriormente, como 

Neoplecostomus corumba (Zawadzki et al., 2008b). 

Na Amazônia Central, Teixeira et al. (2006) complementaram os estudos 

citogenéticos de piranhas (complexo de Serrasalmus rhombeus) da Lagoa Catalão, que 
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apresentavam dois citótipos (2n = 58 e fórmula cariotípica de 22m+24sm+2st+10a; e 2n 

= 60 e fórmulas cariotípicas = 20m+24sm+6st+10a e 20m+24sm+4st+12a), com a 

análise da enzima esterase-D. A presença de alelos exclusivos com frequência de 0,237 

(alelo Est-D31) no citótipo com 2n = 58, de 0,041 (alelo Est-D32) e 0,959 (alelo Est-

D30) no citótipo 2n = 60 e a ausência destes alelos em parte dos peixes que 

apresentavam 2n = 60 permitiram distinguir mais um citótipo (2n = 60B) entre os 

exemplares analisados.  

Um alelo exclusivo (Idh-B-a) com alta frequência (0,9286) também foi 

verificado no presente trabalho para a população do córrego Jurumirim (Tabela 2). 

Limeira et al. (2009) sugeriram, devido a presença de dois alelos na população de 

Rineloricaria pentamaculata do ribeirão Keller e ausência deles em R. aff. 

pentamaculata do rio São João, associado a algumas diferenças morfológicas relatadas e 

por pertencerem a mesma bacia (bacia do rio Ivaí), porém separados por uma barreira 

geográfica, que estas populações estariam passando por um processo de divergência 

genética levando a distinção das duas espécies. De acordo com Mayr (1977), novos 

genes são incorporados em populações na condição heterozigota, sendo que os 

homozigotos só passam a ser frequentes muito depois dos heterozigotos. 

Em relação à variabilidade genética, verificou-se que as três populações 

analisadas apresentaram valores baixos (Tabela 2) comparados com a heterozigosidade 

média esperada (He) para peixes de água doce que é de 0,051 (Ward et al., 1992). Já as 

populações de H. ancistroides do rio Corumbá (GO) (Zawadzki et al., 2008c) e do 

reservatório de Itaipu (PR) (Zawadzki et al., 2005) tiveram valores similares (He = 

0,052) e acima (He = 0,082) da heterozigosidade média esperada para peixes, 

respectivamente. Esta diferença pode estar relacionada com a quantidade de sistemas 

enzimáticos analisados. Enquanto no presente trabalho foram estudadas 17 isoenzimas, 
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os peixes do rio Corumbá e do reservatório de Itaipu tiveram 25 sistemas enzimáticos 

avaliados. Outra consideração para explicar os distintos valores de He, seria a 

distribuição das populações aqui analisadas, que foram coletadas em pequenos córregos, 

o que facilitaria o efeito de processos endogâmicos entre os espécimes (Zawadzki et al., 

2008c). 

No entanto, embora as populações do ribeirão Cambira e do córrego Tauá 

tenham apresentado locos diagnósticos, o valor da identidade genética (I) entre os 

peixes analisados destes dois locais (I = 0,9365), foi acima daquele considerado para 

indivíduos de uma mesma espécie, que seria maior que 0,085 (Thorpe e Solé-Cava, 

1994). Assim como a população do córrego Jurumirim apresentou I = 0,8256 em 

relação aos peixes do córrego Tauá e I = 0,7740 em relação aos espécimes do ribeirão 

Cambira. 

Desta forma, considerando os dados citogenéticos obtidos para H. ancistroides, 

no qual as populações apresentaram fórmulas cariotípicas e/ou número e localização de 

RONs variáveis e em contrapartida os dados aloenzimáticos que mostraram pouca 

variabilidade genética, sugerimos a ampliação dos estudos com estas duas técnicas a fim 

de obter-se uma melhor compreensão da estrutura citogenética e alélica para a espécie 

em questão. 

REFERÊNCIAS 

Alves AL, Oliveira C, Nirchio M, Granado A, Foresti F (2006) Karyotypic relationship 

among the tribes of Hypostominae (Siluriformes: Loricariidae) with description of XO 

sex chromosome system in a Neotropical. Genetica 128:1-9. 

Armbruster JW (2003) The species of the Hypostomus cochliodon group (Siluriformes: 

Loricariidae). Zootaxa 249: 1-60. 



58 
 

Armbruster JW, de Souza LS (2005) Hypostomus macushi, a new species of the 

Hypostomus cochliodon group (Siluriformes: Loricariidae) from Guyana. Zootaxa 920: 

1-12. 

Armbruster JW, Tansey LA, Lujan NK (2007) Hypostomus rhantos (Siluriformes: 

Loricariidae), a new species from southern Venezuela. Zootaxa 1553: 59-68. 

Artoni RF, Bertollo LAC (1996) Cytogenetic studies on Hypostominae (Pisces, 

Siluriformes, Loricariidae). Considerations on karyotype evolution in the genus 

Hypostomus. Caryologia, 49: 81-90. 

Bertollo LAC, Takahashi CS, Moreira-Filho O (1978) Cytotaxonomic considerations on 

Hoplias lacerdae (Pisces, Erythrinidae). Rev Bras Genet 2: 103-120.  

Birindelli JLO, Zanata AM, Lima FCT (2007) Hypostomus chrysostiktos, a new species 

of armored catfish (Siluriformes: Loricariidae) from rio Paraguaçu, Bahia State, Brazil. 

Neotro Ichthyol 5: 271-278. 

Boyer SH, Fainer DC, Naughton MA (1963) Myoglobin inherited structural variation in 

man. Science 140: 1228-1231. 

Bueno V, Zawadzki CH, Margarido VP Trends in chromosome evolution in the genus 

Hypostomus Lacépède, 1803 (Osteichthyes, Loricariidae): a new perspective about the 

correlation between diploid number and chromosomes types. Rev. Fish Biol Fisheries 

(no prelo) 

Carvalho PH, Weber C (2004) Five new species of the Hypostomus cochliodon group 

(Siluriformes: Loricariidae) from the middle and lower Amazon System. Rev Suisse 

Zool 111: 953-978. 



59 
 

Carvalho PH, Lima FCT, Zawadzki CH (2010) Two new species of the Hypostomus 

cochliodon group (Siluriformes: Loricariidae) from the rio Negro basin in Brazil. Neotr 

Ichthyol 8: 39-48. 

Casatti L (2002) Alimentação dos peixes em um riacho do parque estadual morro do 

diabo, bacia do alto rio Paraná, sudeste do Brasil. Biota Neotr 2: 1-14. 

Casatti L, Rocha FC, Pereira DC (2005) Habitat use by two species of Hypostomus 

(Pisces, Loricariidae) in Southeastern Brazilian Streams. Biota Neotr 5: 1-9. 

Cestari MM (1996) Estudos citogenéticos e genético-bioquímicos em peixes do gênero 

Serrasalmus (Characiformes). Universidade Federal de São Carlos, São Carlos. Tese. 

232p. 

Endo, KS, Martinez ERM, Zawadzki CH, Paiva LRS, Júlio-Júnior HF. Karyotype 

description of possible new species of the Hypostomus ancistroides complex (Teleostei: 

Loricariidae) and other Hypostominae. Acta Scient Biol Sci (no prelo). 

Howell WM, Black DA (1980) Controlled silver-staining of nucleolus organizer regions 

with a protective colloidal developer: a 1-step method. Experimentia 8: 1014-1015. 

Ito KF, Renesto E, Zawadzki CH (2009) Biochemical comparison of two Hypostomus 

populations (Siluriformes, Loricariidae) from the Atlântico stream of the upper Paraná 

river basin, Brazil. Genet Mol Biol 32: 51-57. 

Janko K, Flajshans M, Choleva L, Bohlen J, Slechtová V, Rabová M, Lajbner Z, 

Slechta V, Ivanova P, Dobrovolov I, Culling M, Persat H, Kotusk J, Ráb P (2007) 

Diversity of European spined loaches (genus Cobitis L.): an update of the geographic 



60 
 

distribuition of the Cobitis taenia hybrid complex with a description of new molecular 

tools for species and hybrid determination. J Fish Biol 71: 387-408. 

Jerep FC, Shibatta OA, Zawadzki CH (2007) A new species of Hypostomus Lacépède, 

1803 (Siluriformes: Loricariidae) from the upper rio Paraná basin, Southern Brazil. 

Neotr Ichthyol 5(4): 435-442. 

Levan A, Fredga K, Sandberg AA (1964) Nomenclature for centromeric position on 

chromosomes. Hereditas 52: 201-220. 

Limeira DM, Renesto E, Zawadzki CH (2009) Allozyme comparison of two 

populations of Rineloricaria (Siluriformes, Loricariidae) from the Ivaí river, upper 

Paraná river basin, Brasil. Genet Mol Biol 32: 431-435. 

Martinez ERM (2009) Estudo da evolução do gênero Hypostomus (Teleostei, 

Siluriformes, Loricariidae) com base em caracteres cromossômicos e sequências de 

DNA. Tese. Universidade Estadual Paulista. 106p. 

Mayr E (1977) Populações, espécies e evolução. Tradução: Reichardt, H. São Paulo: 

Universidade de São Paulo, 485p. 

Michele JL, Takahashi CS, Ferrari I (1977) Karyotypic study of some species of the 

family Loricariidae (Pisces). Cytologia 42: 539-546. 

Murphy RW, Sites JW, Buth DG, Haufler CH (1996) Proteins: Isozyme. 

Electrophoresis. In: Hillis DM, Moritz C, Mable BM (eds). Molecular Systematics. 

Sinauer Associates, Massachusetts, p. 51-120. 

Nei M (1978) Estimation of average heterozygosity and genetic distance from a small 

number of individuals. Genetics 89: 583-590. 



61 
 

Nirchio M, Oliveira C, Ferreira IA, Pérez JE, Gaviria JI, Harrison I, Rossi AR, Sola L 

(2007) Comparative cytogenetic and allozyme analysis of Mugil rubrioculus and M. 

curema (Telostei: Mugilidae) from Venezuela. Interciência 32: 757-762. 

Oyakawa OT, Akama A, Zanata AM (2005) Review of the genus Hypostomus 

Lacépède, 1803 from rio Ribeira de Iguape basin, with description of a new species 

(Pisces, Siluriformes, Loricariidae). Zootaxa 921: 1-27. 

Paiva S, Renesto E, Zawadzki CH (2005) Genetic variability of Hypostomus (Teleostei, 

Loricariidae) from the Ribeirão Maringá, a stream of the upper Rio Paraná basin, Brazil. 

Genet Mol Biol 28: 370-375. 

Rubert M (2007) Estudos citogenéticos em diferentes populções do gênero Hypostomus 

(Loricariidae: Hypostomiinae). Dissertação. Universidade Estadual de Londrina. 105p. 

Rubert M, Rosa R, Jerep FC, Bertollo LAC, Giuliano-Caetano L. Cytogenetic 

characterization of four species of the genus Hypostomus Lacépède, 1803 (Siluriformes, 

Loricariidae) with comments on its chromosomal diversity. Comp Cytogen (no prelo). 

Shaw CR, Prasad R (1970) Starch gel electrophoresis of enzymes - a compilation of 

recipes. Biochem Genet 4: 297-320. 

Teixeira AS, Nakayama CM, Porto JIR, Feldberg E (2006) Esterase-D and chromosome 

patterns in Central Amazon piranha (Serrasalmus rhombeus Linnaeus, 1766) from Lake 

Catalão. Genet Mol Biol 29: 498-502. 

Thorpe JP, Solé-Cava AM (1994) The use of allozyme electrophoresis in invertebrate 

systematics. Zool Scr 23: 3-18. 



62 
 

Yeh FC, Yang R, Boyle, T (1999) Popgene version 1.31. Microsoft Window - Based 

Freeware for Population Genetic Analysis. University of Albert and Center for 

International Forestry Research.  

Ward RD, Skibinski DOF, Woodwark M (1992) Protein heterozygosity, protein 

structure, and taxonomic differentiation. Evol Biol, 26: 73-159. 

Weber C (2003) Family Loricariidae: subfamily Hypostominae. In: Reis RE, Kullander 

SO, Ferraris Jr. CJ (ed) Check list of the freshwater fish of South America. Edipucrs, 

Porto Alegre, pp 351-372. 

Zawadzki CH, Alves AL, Renesto E, Oliveira C (2004a) Biochemical evidence of a 

possible new species of Neoplecostumus (Teleostei: Loricariidae) from the upper Rio 

Paraná basin, Brazil. Bioch Syst Ecol 32: 573-582. 

Zawadzki CH, Renesto E, Paiva S, Lara-Kamei MCS (2004b) Allozyme differentiation 

of four populations of Hypostomus (Teleostei: Loricariidae) from Ribeirão Keller, a 

small stream in the upper Rio Paraná basin, Brazil. Genetica 121: 251-257. 

Zawadzki CH, Renesto E, Reis RE, Moura MO, Mateus RP (2005) Allozyme 

relationships in hypostomines (Teleostei: Loricariidae) from the Itaipu Reservoir, Upper 

Rio Paraná basin, Brazil. Genetica 123: 271-283. 

Zawadzki CH, Birindelli JLO and Lima FCT (2008a) A new pale-spotted species of 

Hypostomus Lacépède (Siluriformes: Loricariidae) from the rio Tocantins and rio Xingu 

basins in central Brazil. Neotr Ichthyol 6: 395-402. 



63 
 

Zawadzki CH, Pavanelli CS, Langeani F (2008b) Neoplecostomus (Teleostei: 

Loricariidae) from the upper Rio Paraná basin, Brazil, with description of three new 

species. Zootaxa 1757: 31-48. 

Zawadzki CH, Renesto E, Mateus RP (2008c) Allozyme analysis of Hypostomus 

(Teleostei: Loricariidae) from the rio Corumbá, upper rio Paraná basin, Brazil. Biochem 

Genet 46: 755-769. 

Zawadzki CH, Weber C, Pavanelli CS (2008d) Two new species of Hypostomus 

Lacépède (Teleostei: Loricariidae) from the upper rio Paraná basin, Central Brazil. 

Neotr Ichthyol 6: 403-412. 

Zawadzki CH, Weber C, Pavanelli CS (2010) A new dark-saddled species of 

Hypostomus (Siluriformes: Loricariidae) from the upper rio Paraguay basin. Neotr 

Ichthyol 8: 719-725. 

 

 

 

 

 

 

 

 



64 
 

Tabela 1. Dados citogenéticos de populações de Hypostomus ancistroides. (NF = 
número fundamental; Ref. = referência; bc = braço curto; m = metacêntrico; sm = 
submetacêntrico; st = subtelocêntrico; t = telocêntrico; a = acrocêntrico) 

Localidade Fórmula cariotípica NF 

Nº de 
crom. 
com 
NOR 

Posição da NOR Ref. 

Cór. Campo Novo; Bauru, SP; 
bacia do rio Tietê 

4m+16sm+22st+26a 110 4 bc - st (17, 19) 4 

Cór. Carrapato; Penápolis, SP; 
bacia do rio Paraná 

8m+6sm+26st+28a 108 4 bc - st (10, 12) 4 

Cór. Ximbaúva; Ourizona, 
PR; bacia do rio Ivaí 

8m+10sm+18st+32a 104 3 bc - m (3); sm (5, 9) 6 

Rio Paraitinga; Salesópolis, 
SP; bacia do rio Tietê 

8m+10sm+18st+32a 104 4 bc - st (13, 14) 4 

Cór. Jacutinga; Bofete, SP; 
bacia do rio Tietê 

8m+10sm+26st+24a 112 4 bc - st (11, 18) 4 

Rio Capivara; Botucatu, SP; 
bacia do rio Tietê 

8m+10sm+26st+24a 112 6 bc - st (12, 15, 19) 4 

Rio Araquá; Botucatu, SP; 
bacia do rio Tietê 

10m+4sm+28st+26a 110 4 bc - st (17, 21) 4 

Rio Novo; Avaré, SP; bacia 
do rio Paranapanema 

10m+10sm+24st+24a 112 4 bc - st (12, 13) 4 

Rib. Três Bocas; PR; bacia do 
rio Tibagi 

10m+26sm+32st/a 104 8 
bc - st/a (19, 
 20, 21, 22) 

7 

Rio Taquari; PR; bacia do rio 
Tibagi 

10m+26sm+32st/a 104 8 
bc - st/a (19,  
20, 21, 22) 

7 

Rio Águas das Pedras; PR; 
bacia do rio Tibagi 

10m+26sm+32st/a 104 8 
bc - st/a (19,  
20, 21, 22) 

7 

Rio Água do Pato; SP; bacia 
do rio Paranapanema 

10m+26sm+32st/a 104 8 
bc - st/a (19,  
20, 21, 22) 

7 

_____________ 
 

10m+27sm+31a/t ♂ 105 
__ __ 

1 

_____________ 
 

10m+28sm+30a/t ♀ 106 
__ __ 

1 

Rib. Dourados; Mandaguari, 
PR; bacia do rio Pirapó 

14m+12sm+18st+24a 112 2 bc - sm (9,10) 6 

Rio Piquiri, Formosa do 
Oeste, PR, bacia do rio Paraná 

14m+14sm+8st+32a 104 
__ __ 

5 

Rib. Cambira; Cambira, PR; 
bacia do rio Ivaí 

14m+14sm+14st+26a 110 6 
bc - m (7); sm (10), 

a (22) 
8 

Rib. Maringá; Maringá, PR; 
bacia do rio Pirapó 

16m+12sm+18st+22a 114 5 
bc - m (5); sm (11); 

st (15) 
6 

Cór. Tauá; Maringá, PR; 
bacia do rio Pirapó 

16m+18sm+10st+24a 112 7 
bc - m (7); sm (13); 

st (19); a (23)  
8 

Rio Piracicaba e rio Mogi- 
Guaçu; bacia do rio Paraná 

16m+18sm+34st/a 96 6 
bc - sm (10, 17);  

st/a (18) 
2 

Cór. Jurumirim; Itapetininga; 
bacia do rio Tietê 

16m+20sm+10st+22a 114 6 bc - sm (11, 14, 17) 8 

Rio Araquá; SP; bacia do rio 
Tietê 

18m+10sm+12st+28a 108 6 
bc - m (6);  
sm (13, 14) 

3 

1. Michele et al., 1977; 2. Artoni e Bertollo, 1996; 3. Alves et al., 2006; 4.Martinez, 2009; 5. Bueno et al., 
no prelo; 6. Endo et al., no prelo; 7. Rubert et al., no prelo. 8. Presente estudo.  
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Tabela 2. Frequências alélicas, número de indivíduos analisados (n), número de locos 
polimórficos (P), porcentagem de locos polimórficos (P%), número de alelos por loco 
(K), heterozigosidade média obtida (Ho) e esperada (He) das populações de H. 
ancistroides. Em parênteses está o desvio padrão e em negrito os locos diagnósticos. 

Locos Alelos 
Córrego 

Jurumirim  
n 

Ribeirão 
Cambira 

n 
Córrego 

Tauá 
n 

Aat-A a 1,0000  21 1,0000 31 1,0000 30 
Aat-B a 1,0000 20 1,0000 31 1,0000 27 
Acp-A a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 30 
Adh-A a 1,0000 21 1,0000 31 0,9833 30 
 b —  —  0,0167  
Gdh-A a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 30 
Gpi-A a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 30 
Gpi-B a 1,0000 21 1,0000 31 — 30 
 b —  —  1,0000  
G3pdh-A a 1,0000 21 1,0000 31 — 29 
 b —  —  0,9138  
 c —  —  0,0862  
G3pdh-B a 1,0000 21 1,0000 31 0,6552 30 
 b —  —  0,3448  
Idh-A a — 21 0,9032 31 — 30 
 b 1,0000  —  1,0000  
 c —  0,0968  —  
Idh-B a 0,9286 21 — 31 — 30 
 b 0,0714  1,0000  1,0000  
Ldh-A a 1,0000 21 0,8871 31 1,0000 28 
 b —  0,1129  —  
Ldh-B a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 27 
Mdh-A a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 30 
Mdh-B a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 30 
Mdh-C a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 30 
Sod-A a 1,0000 21 1,0000 31 1,0000 30 
        
P  1  2  3  
P%  5,88  11,76  17,65  
K  1,0588  1,1176  1,1765  
Ho  0,0084 (0,0346)  0,0209 (0,0614)  0,0121 (0,0421)  
He  0,0080 (0,0330)  0,0224 (0,0635)  0,0384 (0,1154)  

 

 
 
 
 
 
 



66 
 

Tabela 3. Valores da distância (D) e identidade (I) genética de Nei (1978), indicados 
respectivamente, abaixo e acima da diagonal, para as populações de Hypostomus 
ancistroides.  
 

Localidades 
Córrego 

Jurumirim 
Ribeirão  
Cambira 

Córrego  
Tauá 

Córrego Jurumirim — 0,7740 0,8256 

Ribeirão Cambira 0,2562 — 0,9365 

Córrego Tauá 0,1917 0,0656 — 
 



 

Figura 1. Cariótipo de Hypostomus ancistroides
Cambira (b) e córrego Tauá (c). Ao lado estão os cromossomos portadores da NOR.

Hypostomus ancistroides do córrego Jurumirim (a), ribeirão 
(b) e córrego Tauá (c). Ao lado estão os cromossomos portadores da NOR.
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do córrego Jurumirim (a), ribeirão 

(b) e córrego Tauá (c). Ao lado estão os cromossomos portadores da NOR. 
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acquire full and exclusive copyright for all languages and 
countries.  

Manuscripts considered in conformity with the scope of the 
journal, judged by the Editor in conjunction with the Editorial 
Board, are reviewed by the Associate Editor and two or more 
external reviewers. Acceptance by the Editor is based on the 
quality of the work as substantial contribution to the field and on 
the overall presentation of the manuscript.  

 

  

Submission of papers 

 

1. Manuscripts should be submitted to:  

Angela M. Vianna-Morgante, Editor-in-Chief 
Genetics and Molecular Biology 
E-mail: editor@gmb.org.br  

2. A submission package sent to the Editorial Office 
must contain:  

a) The manuscript that must be submitted by the 
Corresponding Author. This is the person who will also check 
the page proofs, and arranges for the payment that may incur 
during the editorial process.  

b) An accompanying cover letter, signed by the corresponding 
author, stating that the data have not being published and are 

 



77 
 

not under consideration elsewhere, and that all authors have 
approved the submission of the manuscript. It must also 
inform the e-mail addresses of all other authors so that they 
can be contacted by the Editorial Office for confirmation of the 
submission. Possible conflicts of interest (e.g. due to funding, 
consultancies) must be disclosed.  

c) An electronic copy of the text, tables and figures, including 
supplementary material to be published online only. Formats 
for text are Word or RTF in Windows platform. Images in TIFF 
or JPEG formats should be sent in separate files (For Figures, 
see detailed instructions in 3.1.h).  

d) Manuscripts including photos or any other identifiable data 
of human subjects must be accompanied by a copy of the 
signed consent by the individual or his/her guardian.  

Failure to adhere to these guidelines can delay the handling of 
your contribution and manuscripts may be returned before 
being reviewed.  

3. Categories of Contribution 
3.1. Research Articles  

Manuscripts must be written in English in double-spaced, 12-
point type throughout; formatted to A4 paper with 2.5 cm 
margins; marked with consecutive line and page numbers, 
beginning with the cover page.  

The following elements must start on a new page and be 
ordered as they are listed below:  

a) The title page must contain: a concise and informative 
title; the authors' names (first name at full length); the 
authors' institutional affiliation, including department, 
institution, city, state or province and country; different 
affiliations indicated with superscript Arabic numbers; a short 
running title of about 35 characters, including spaces; up to 
five key words; the corresponding author's name, postal 
address, phone and fax numbers and email address.  

b) The Abstract must be a single paragraph that does not 
exceed 200 words and summarizes the main results and 
conclusions of the study. It should not contain references.  

c) The text must be as succinct as possible. Text citations: 
articles should be referred to by authors' surnames and date 
of publication; citations with two authors must include both 
names; in citations with three or more authors, name the first 
author and use et al. List two or more references in the same 
citation in chronological order, separated by semi-colons. 
When two or more works in a citation were published in the 
same year, list them alphabetically by the first author 
surname. For two or more works by the same author(s) in a 
citation, list them chronologically, with the years separated by 
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commas. (Example: Freire-Maia et al., 1966a, 1966b, 2000). 
Only articles that are published or in press should be cited. In 
the case of personal communications or unpublished results, 
all contributors must be listed by initials and last name (et al. 
should not be used). Numbers: In the text, numbers nine or 
less must be written out except as part of a date, a fraction or 
decimal, a percentage, or a unit of measurement. Use Arabic 
numerals for numbers larger than nine. Binomial Names: Latin 
names of genera, species and infraspecific taxa must be 
printed in italics; names of orders and families should appear 
in the Title and also when first mentioned in the text. URLs for 
programs, data or other sources should be listed in the 
Internet Resources Section, immediately after the References 
Section, not in the text.  

The text includes the following elements:  

Introduction - Description of the background that led to the 
study.  

Material (or Subjects) and Methods - Details relevant to the 
conduct of the study. Statistical methods should be explained 
at the end of this section.  

Results - Undue repetition in text and tables should be 
avoided. Comment on significance of results is appropriate but 
broader discussion should be part of the Discussion section.  

Discussion - The findings of the study should be placed in 
context of relevant published data. Ideas presented in other 
publications should not be discussed solely to make an 
exhaustive presentation.  

Some manuscripts may require different formats appropriate 
to their content.  

d) The Acknowledgments must be a single paragraph that 
immediately follows the discussion and includes references to 
grant support.  

e) The References Section: references must be ordered 
alphabetically by the first author surname; references with the 
same first author should be ordered as follows: first, as single 
author in chronological order; next, with only one more co-
author in alphabetical order by the second author; and finally 
followed by references with more than two co-authors, in 
chronological order, independent of the second author 
surnames. In references with more than 10 authors only the 
first ten should be listed, followed by et al. Use standard 
abbreviations for journal titles as suggested byNCBI 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/journals/).  

Only articles that are published or in press should be included 
in this section. Works submitted for publication but not yet 
accepted, personal communications and unpublished data 
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must be cited within the text. "Personal communication" refers 
to individuals other than the authors of the manuscript being 
submitted; "unpublished data" refers to data produced by at 
least one of the authors of the manuscript being submitted. 
Works of restricted circulation (e.g., theses not available in 
public databases, congress abstracts not published in regular 
journals or public databases) should not be listed in this 
section.  

Sample journal article citation: 
Breuer ME and Pavan C (1955) Behaviour of polytene 
chromosomes of Rhynchosciara angelae at different stages of 
larval development. Chromosoma 7:371-386.  

Yonenaga-Yassuda Y, Rodrigues MT and Pellegrino KCM (2005) 
Chromosomal banding patterns in the eyelid-less microteiid 
lizard radiation: The X1X1X2X2:X1X2Y sex chromosome 
system in Calyptommatus and the karyotypes of Psilophtalmus 
and Tretioscincus (Squamata, Gymnophthalmidae). Genet Mol 
Biol 28:700-709.  

Sample book citation: 
Dobzhansky T (1951) Genetics and Origin of Species. 3rd 
edition. Columbia University Press, New York, 364 pp.  

Sample chapter-in-book citation: 
Crawford DC and Howard-Peebles PN (2005) Fragile X: From 
cytogenetics to molecular genetics. In: Gersen SL and Keagle 
MB (eds) The Principles of Clinical Cytogenetics. 2nd edition. 
Humana Press, New Jersey, pp 495-513.  

Sample electronic article citation: 
Simin K, Wu H, Lu L, Pinkel D, Albertson D, Cardiff RD and 
Van Dyke T (2004) pRb inactivation in mammary cells reveals 
common mechanisms for tumor initiation and progression in 
divergent epithelia. Plos Biol 2:194-205. 
http://www.plosbiology.org.  

f) Internet Resources Section: this section should contain a 
list of URLs referring to data presented in the text, software 
programs and other Internet resources used during data 
processing. Date of consultation must be stated.  

Sample Internet resource citation: 
Online Mendelian Inheritance in Man (OMIM), 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/OMIM (September 4, 2005)  

LEM Software,  
http://dir.niehs.nih.gov/dirbb/weinbergfiles/hybrid_design.htm 
(September 4, 2005)  

g) Tables must be in Word format prepared with table tool, 
inserted at the end of the main text file, each table starting on 
a new page. A concise title should be provided above the 
table. Tables must be numbered consecutively in Arabic 
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numerals. Each column must have a title in the box head. 
Footnotes typed directly below the table should be indicated in 
lowercase superscript numbers.  

h) Figures must be numbered consecutively in Arabic 
numerals. Images should be in TIFF or JPEG format and 
provided in separate files. Identify each illustration by the first 
author name and the number of the respective figure. Figures 
in Word, PowerPoint or Excel format cannot be published. Only 
sequence data can be presented in Word format. Journal 
quality reproduction will require grayscale resolution yielding 
300 dpi, color figures should be at 600 dpi. These resolutions 
refer to the output size of the file; if it is anticipated that 
images will be enlarged or reduced, the resolutions should be 
adjusted accordingly. Figures composed of several elements 
should be sent as a single panel, obeying the print size 
definitions of the journal (single or two columns width). 
Scanned figures should not be submitted. Color illustrations 
can be accepted. 
Figure legends must be included in the main text file and 
should be typed on a new page that immediately follows the 
tables. 

i) Nomenclature should adhere to current international 
standards.  

j) Sequences may appear in text or in figure. DNA, RNA and 
protein sequences equal to or greater than 50 units must be 
entered into public databases. The accession number must be 
provided and released to the general public together with 
publication of the article.  

k) Data access: reference should be made to availability of 
detailed data and materials used for reported studies.  

l) Ethical issues: reports of experiments on live vertebrates 
must include a statement that the institutional review board 
approved the work and the protocol number must be provided. 
For experiments involving human subjects, authors must also 
include a statement that informed consent was obtained from 
all subjects. If photos or any other identifiable data are 
included, a copy of the signed consent must accompany the 
manuscript.  

m) Supplementary Material: Data that the authors consider of 
importance for completeness of a study, but which are too 
extensive to be included in the published version, can be 
submitted as Supplementary Material. This material will be 
made available together with the electronic version. In case a 
manuscript contains such material, it should be appropriately 
identified within the text file. Supplementary material in tables 
should be identified as Table S1, Table S2, etc., in case of 
figures, they should be named accordingly, Figure S1, Figure 
S2. For online access, Supplementary material should be in 
PDF, JPEG or GIFF formats. In addition, a list of this material 
should be presented at the end of the manuscript text file, 
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containing the following statement: Supplementary material - 
the following online material is available for this article:  

- Table S1 < short title > 
- Figure S1 - < short title > 

This material is available as part of the online article from 
http://www.scielo.br/gmb  

3.2 Short Communications 
Present brief observations that do not warrant full-length 
articles. They should not be considered preliminary 
communications. They should be 15 or fewer typed pages in 
double spaced 12-point type, including literature cited. They 
should include an Abstract no longer than five percent of the 
paper's length and no further subdivision with introduction, 
material and methods, results and discussion in a single 
section. Up to to four items (tables and/or figures) may be 
submitted. The title page and reference section format is that 
of full-length article.  

3.3 Letters to the Editor 
Relate or respond to recent published items in the journal. 
Discussions of political, social and ethical issues of interest to 
geneticists are also welcome in this form.  

3.4 Review Articles 
Review Articles are welcome. The Editor should be contacted 
prior to submission.  

3.5 Book Reviews 
Publishers are invited to submit books on Genetics, Evolution 
and related disciplines, for review in the journal. Aspiring 
reviewers may propose writing a review.  

3.6 History, Story and Memories 
Accounts on historical aspects of Genetics relating to Brazil.  

4. Proofs and Copyright Transfer 
Page proofs will be sent to the corresponding author. Changes 
made to page proofs, apart from printer’s errors, will be 
charged to the authors. Notes added in proof require Editorial 
approval. A form of consent to publish and transfer of 
copyright will have to be signed by the corresponding author, 
also on behalf of any co-authors.  

5. Reprints 
Reprints are free of charge and provided as a pdf-file.  

  

 
 


