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RESUMO

Em Loricariidae, a subfamilia Hypostominae apresenta maior riqueza de espécies, com
mais de 400 espécies validas, distribuidas em 40 géneros, dentre eles, Panaque,
Panaqolus e Scobinancistrus. Estudos citogenéticos tém demonstrado grande variacao
cariotipica, sugerindo a ocorréncia de varios rearranjos cromossémicos em Loricariidae.
Vérias classes de sequéncias de DNAs repetitivos constituem o genoma dos eucariotos.
Atualmente sabe-se que esse tipo de DNA esta envolvido na organizacdo estrutural e
funcional do genoma, agindo na regulacdo génica, replicacédo, reparo de DNA, mudancas
estruturais (rearranjos cromossdmicos), entre outros, podendo influenciar fortemente no
processo evolutivo das espécies. Sequéncias de DNAs repetitivos sdo altamente
conservadas entre alguns grupos, ao passo que em outros, sdo hipervariaveis, constituindo
assim, excelentes marcadores de mapeamento e caracteriza¢do genémica. Neste contexto,
a técnica de hibridizacao in situ fluorescente (FISH), permitiu a localizagdo precisa de
sequéncias especificas de DNA, gerando informacGes mais detalhadas sobre a
organizacdo cromossdmica e gendmica em varios grupos de animais. Desde modo,
fizemos a primeira caracterizacao citogenética de Panaque armbrusteri e Panagolus sp.,
e adicionalmente mapeamos sequéncias de DNASs repetitivos, incluindo rDNAs 18S e 5S,
retrotransposons Rex1 e Rex3, além do transposon Tcl-mariner nestas duas espéies e em
Scobinancistrus aureatus e Scobinancistrus pariolispos. Nossos resultados evidenciaram
que Panaque armbrusteri, Panaqgolus sp., S. aureatus e S. pariolispos apresentam o
mesmo numero diploide 2n=52, mas diferem pela fémula cariotipica, padrdo de
distribuicdo de heterocromatina e localizagdo da NOR; que o0s genes de DNAs
ribossomais 18S e 5S localizam-se em um Gnico par cromossdémico em Panagolus sp.,
diferindo de Panaque armbrusteri, S. aureatus e S. pariolispos que apresentam esses
rDNAs localizados em pares cromossdmicos distintos; 0s elementos transponiveis Rex1,
Rex3 e Tcl-mariner estdo predominantemente dispersos nas quatro espécies aqui
analisadas, e em associacdo com rDNAs. Essa diversidade cariotipica evidenciada em
nosso estudo pode ser explicada por rearranjos cromossdémicos como iversdes e eventos
de retrotransposicdes e transposicOes; sugerimos que tais rearranjos e dinamicas de
transposicbes podem ser os principais mecanismos de evolucdo cromossémica de

Hypostominae.

Palvras-chaves: DNAs ribossomais, Retrotransposons, transposons, citogenémica.
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ABSTRACT

In Loricariidae, the Hypostominae subfamily is the richest in species, with more than 400
valid species, distributed in 40 genera, among them, Panaque, Panaqolus and
Scobinancistrus. Cytogenetic studies have shown great karyotype variation, suggesting
the occurrence of many chromosomal rearrangements in Loricariidae. Several classes of
repetitive DNA sequences constitute the eukaryotic genome. Currently, its known that
this class of DNA is involved on structural and functional genome organization, acting
on gene regulation, replication, DNA repair, structural changes (Chromosomal
rearrangements), among others, and can strongly influence the species evolutionary
process. Repetitive DNA sequences are highly conserved in some groups and highly
variable in others, constituting excellent markers for genomic mapping and
characterization. In this context, the fluorescent in situ hybridization (FISH) technique
enabled the precise localization of specific DNA sequences, generating more detailed
information on genomic and chromosomal organization on many animal groups. Thus,
we did the first cytogenetic characterization of Panaque armbrusteri and Panagolus sp.,
and additionally we mapped repetitive DNA sequences, including 18S and 5S rDNA,
Rex1 and Rex3 retrotransposons, and Tcl-mariner transposon on those species and on
Scobinancistrus aureatus and Scobinancistrus pariolispos. Our results showed that
Panaque armbrusteri, Panagolus sp., S. aureatus and S. pariolispos have the same
diploid number 2n=52, but differ on karyotypic formula, heterochromatin distribution
pattern and NOR localization. The 18S and 5S ribosomal DNA genes are located in a
single chromosome pair on Panaqolus sp., differing from Panaque armbrusteri, S.
aureatus and S. pariolispos that have those rDNAs located on distinct chromosome pairs;
the transposable elements Rex1, Rex3 and Tcl-mariner are predominantly scattered on
the four analyzed species, and in association with the rDNAs. This karyotypic diversity
evidenced in our study can be explained by chromosomal rearrangements like inversions
and retrotransposition; we suggest that those rearrangements and transposition dynamics

may be the main chromosomal evolution mechanism in Hypostominae.

Key-words: ribosomal DNA, Retrotransposons, transposons, cytogenomics.



1. INTRODUCAO
1.1 CONSIDERACOES SOBRE A FAMILIA LORICARIIDAE

A familia Loricariidae apresenta maior riqueza de peixes bagres neotropicais, com
mais de 800 espécies validas (ESCHMEYER, 2014). Os peixes da familia Loricariidae
possuem grande diversidade bioldgica, ocupam habitats l6ticos, estando amplamente
distribuidos na regido neotropical (LUJAN et al., 2015), representando um importante
componente da ictiofauna dulcicola (ISBRUCKER, 1980).

Os loricarideos sdo popularmente conhecidos como cascudos ou acaris e
caracterizam-se pela presenca de placas 6sseas cobrindo a parte anterior do corpo, boca
inferior com grandes labios adaptados para suc¢do e dentes dérmicos chamados
odontodes (BURGESS, 1989; SILVANO et al., 2001) (Figura 1). S&o peixes tipicamente
de pequeno a médio porte (>20cm), embora existam espécies com quase 1m total de
comprimento (LUJAN et al. 2010); alimentam-se de algas, detritos (BUCK & SAZIMA,
1995), além de espécies com especializagdes morfoldgicas para o consumo de madeira,
sementes e até macroinvertebrados (LUJAN et al., 2011).

Em Loricariidae a exploragdo de peixes ornamentais constitui um fator de grande
relevancia, em especial no estado do Para, o qual é o principal exportador de peixes desta
familia, com cerca de 60 espécies de loricarideos exportados pelo mercado de espécies
ornamentais brasileiro, sem contar as espécies que sdo comercializadas ilegalmente, ou
que ndo possuem classificagdo taxonémica definida (PRANG, 2007).

A sistematica desta familia tem sido constantemente revisada, de acordo com
Lujan et al. (2015) foram realizados aproximadamente 36 estudos de relagdes
filogenéticas utilizando anélises morfoldgicas e moleculares em Loricariidae. A maioria
desses estudos propde que a familia Loricariidae estd divida em seis subfamilias:
Lithogeninae, Delturinae, Hypoptopomatinae, Neoplecostominae, Loricariinae e
Hypostominae (ARMBRUSTER, 2004; REIS et al., 2006; CRAMER et al., 2011).

A subfamilia Hypostominae foi dividida em cinco tribos: Corymbophanini,
Rhinelepini, Hypostomini, Ancistrini e Pterygoplichthyini - com os dois ultimos
formando o clado mais derivado (ARMBRUSTER, 2004) -, contudo, recentemente Lujan
et al. (2015) reorganizaram esta subfamilia em 9 clados: Peckoltia, Hypostomini,
Hemiancistrus, Acanthicus, ‘Pseudancistrus, Lithoxus, Pseudancistrus, Ancistrini e

Chaetostoma (Figura 2). Hypostomoninae apresenta maior riqueza de espécies com 40



géneros e mais de 400 espécies validas (ARMBRUSTER, 2004; LUJAN et al., 2015;
REIS et al., 2006). Assim, considerando a grande diversidade dos loricariideos e o vasto

namero de espécies ainda sem solucdo taxondmica, poucos séo os estudos relacionados a
familia Loricariidae.

Figura 1: Exemplar da espécie Panaque armbrusteri, 344.7 mm de comprimento: a) placas 6sseas na parte

anterior do corpo (seta vermelha); b) boca com grandes labios adaptados para sucgdo (seta vermelha) (fonte:
adaptado de LUJAN et al. 2010).



PECKOLTIAGLADE
— } .;{1"-”" y

LORICARIINI

1690 i
: Apistoioricania ommation
197 | 167 Limatulichthys griseus

201

- Lithogenes villosus *t

Figura 2: Relag6es filogenéticas da subfamilia Hypostominae, baseda em dados moleculares, proposta por
Lujan et al., (2015). HYPOS = HYPOSTOMINAE (Fonte: LUJAN et al.,2015).

1.2 CONSIDERACOES SOBRE OS GENEROS Panaque, Panagolus e Scobinancistrus

by

Os géneros Panaque, Panagolus e Scobinancistrus pertencem a subfamilia
Hypostominae (CRAMER et al., 2011; LUJAN et al., 2015) e assim como muitos taxa
dentro de Loricariidae apresentam problemas taxonémicos. Isbriicker et al. (2001)
descrevem Panagolus como um novo género incluindo pequenos membros de Panaque.
Chockley & Armbruster (2002) consideram Panagolus como sindnimo de Panaque.
Armbruster (2004) e Lujan et al. (2010) reconhecem trés subgéneros: Panaque,

Panaqolus e Scobinancistrus em Panaque (Figura 3B). Ferraris (2007) considera



Panaqolus e Panague como géneros distintos e validos, assim como dados moleculares
de Cramer et al. (2011) e Fisch-Muller et al. (2012). Lujan et al. (2015) por analise
molecular, realocaram os géneros Panaqolus e Scobinancistrus no clado Peckoltia, e o

género Panaqgue no clado Hemiancistrus (Figura 4a, b).

A LORICARIIDAE
ASTROBLEPIDAE
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CALLICHTHYIDAE
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Figura 3: Relacdes filogenéticas da familia Loricariidae, com destaque para a tribo Ancistrini e 0s géneros
Panaque, Panaqolus e Scobinancistrus (caixas vermelhas), baseda em dados morfolégicos, A) proposta
por Sullivan et al.(2006) e B) de Armbruster (2004, 2008). (Fonte: LUJAN et al.,2015).
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Figura 4: Relacbes filogenéticas da subfamilia Hypostominae, baseada em analises moleculares com genes
mitocondriais (16S, Cit b) e nucleares (RAG1, RAG2, MyH6), a) destaque para o clado Peckoltia (caixas
vermelhas) e b) destacando o clado Hemiancistrus (caixas vermelhas). (Fonte: LUJAN et al.,2015).

Atualmente sdo descritas 16 espécies para 0 género Panague, oito espécies para

Panaqolus e duas de Scobinancistrus (Quadro 1) (Fishbase). Dentre as espécies do género

Panaque estd Panaque armbrusteri (Figura 5a) que apresenta como caracteristicas o

corpo alto, boca grande e olhos avermelhados, coloracdo de fundo castanho, com faixas

enegrecidas distribuidas por toda a superficie corporal e estdo distribuidos na bacia do
Rio Xingu (CAMARGO et al., 2012), alimentam-se pelo consumo de madeira (LUJAN

et al. 2015). As espécies do género Panaqolus (Figura 5b) tém ampla ocorréncia nos rios

Amazonas, Orinoco e rios costeiros as Guianas. Geralmente sao peixes de pequeno porte,

coloracéo castanho escuro com padrdes de faixas ou manchas, dentes em forma de colher

adaptados ao consumo de madeira (LUJAN et al. 2013). Scobiancistrus pariolispos tem

distribuicdo nos rios Tocantins e Tapajés enquanto que Scobinancistrus aureatus é
endémica do rio Xingu — PA (FISCH-MULLER, 2003; CAMARGO et al., 2012). A
presenca de um opérculo totalmente invertido e barbatana sem coloracéo alaranjada em



forma de raio que se estende ao longo do tecido adiposo diferem S. pariolispos de S.
aureatus (Figura 5c, d) (CAMARGO et al., 2012).

Figura 5: Exemplares das espécies a) Panaque armbrusteri; b) Panagolus albivermis; ¢) Scobinancistrus
auratus; d) Scobinancistrus pariolispos (fontes: LUJAN et al. 2010; LUJAN et al. 2013,
http://www.fishbase.org/photos/PicturesSummary.php?1D=53555&what=species, respectivamente).


http://www.fishbase.org/photos/PicturesSummary.php?ID=53555&what=species

Quadro 1: Relagdo das espécies dos géneros Panaque, Panaqolus e Scobinancistrus. Fonte: Fishbase.

Panaque albomaculatus
Panaque armbrusteri

Panaque bathyphilus
Panaque changae
Panaque cochliodon
Panaque dentex
Panaque dentex
Panaque maccus

Kanazawa, 1958

Lujan, Hidalgo & Stewart,
2010

Lujan & Chamon, 2008
Chockley & Armbruster, 2002
Steindachner, 1879

Gunther, 1868

Schaefer & Stewart, 1993
Schaefer & Stewart, 1993

Panagolus gnomus
Panaqolus koko
Panaqolus maccus
Panagolus nocturnus
Panaqolus purusiensis

Panaque Panaque nigrolineatus Peters, 1877
Panaque nocturnus Peters, 1877
Panaque oculeus Fowler, 1943
Panaque purusiensis La Monte, 1935
. Lujan, Hidalgo & Stewart,
Panaque schaeferi 20110 g
Panaque suttoni Schultz, 1944
Panaque suttonorum Schultz, 1944
: Lujan, Hidalgo & Stewart,
Panaque titan 20110 g
panagolus albivermis Lujan, Steele & Velasquez,
2013
Panaqgolus albomaculatus  Kanazawa, 1958
Panaqolus changae Chockley & Armbruster, 2002
Panagolus dentex Gunther, 1868
Panaqolus

Schaefer & Stewart, 1993
Fisch-Muller & Covain, 2012
Schaefer & Stewart, 1993
Schaefer & Stewart, 1993

La Monte, 1935

Scobinancistrus

Scobinancistrus aureatus
Scobinancistrus pariolispos

Burgess, 1994
Isbriicker & Nijssen, 1989

1.3 ESTUDOS DE CITOGENETICA CLASSICA EM LORICARIIDAE

Apesar da familia Loricariidae ser considerada a maior da ordem Siluriformes
(REIS et al., 2003), sua evolucdo cariotipica € pouco conhecida (ARTONI &
BERTOLLO, 2001), mesmo com a descri¢cdo de mais de 140 espécies citogeneticamente.
Os géneros Hypostomus (Hypostomini) e Ancistrus (Ancistrini) sdo 0s mais estudados
com 43 e 23 espécies cariotipadas respectivamente (Apéndice A).

Loricariidae demonstra uma grande variagcdo no numero dipléide que vai de 34

cromossomos em Ancistrus cuiabae (MARIOTTO et al., 2009) a 96 cromossomos em



Upsilous sp. (KAVALCO et al., 2005), apresentando 2n=54 como provavel numero
dipléide ancestral (ARTONI & BERTOLLO, 2001). Dentre os loricarideos a subfamilia
Hypostominae é a que apresenta maior variacdo para o nimero diploide, que vai de 52
cromossomos em Hypostomus emarginatus (ARTONI & BERTOLLO, 2001) a 84 em
Hypostomus sp. 2 (CEREALLI et al., 2008). Essa grande variacdo cariotipica sugere a
ocorréncia de varios rearranjos cromossdomicos direcionando para uma evolugdo
cariotipica bastante divergente (ARTONI & BERTOLLO, 2001).

A ocorréncia de sistemas de cromossomos sexuais heteromarficos ndo é frequente
em Loricariidae, e foi evidenciado em algumas espécies, principalmente do género
Ancistrus, tais como Ancistrus sp. 1, com o sistema XX/X0 (ALVES et al., 2006);
Ancistrus sp. Purus, Ancistrus sp. Macoari (DE OLIVEIRA et al., 2009), Ancistrus cf.
dubius (MARIOTTO & MYIAZAWA, 2006) com o sistema XX/XY; em Ancistrus sp.
Balbina foi evidenciado o sistema XX/XY1Y2 (DE OLIVEIRA et al., 2008); ZZ/ZW foi
descrito para Ancistrus cf. dubius (MARIOTTO et al., 2004), Ancistrus ranunculus,
Ancistrus sp. Piagacu (DE OLIVEIRA et al., 2007), Hypostomus sp. (ARTONI et al.,
1998), e Z12172>7,/Z:Z,\W1W> em Ancistrus sp. Barcelos (DE OLIVEIRA et al., 2008)
(Apéndice A).

Outro polimorfismo pouco frequente nesta familia é a presenca de cromossomos
B, encontrados em Harttia longipinna (BLANCO et al., 2012), Hisonotus leucofrenatus
(ANDREATA et al., 2010), Hypostomus sp. Xingu-3 (MILHOMEM et al., 2010) e
Hypostomus sp. 3 (CEREALI et al., 2008). Considerando a ampla diversidade de espécies
deste grupo, bem como alta diversidade cariotipica ja descrita, as analises citogenéticas
precisam ser mais bem exploradas, principalmente no que se refere ao mapeamento fisico

de DNA s repetitivos.

1.4 DNAS REPETITIVOS
1.4.1 Aspectos gerais e classificacao

Sequéncias de DNAs repetitivos também sdo fragmentos de DNA presentes em
maultiplas copias no genoma (PATHAK & ALI, 2012). Estas sequéncias podem estar
repetidas centenas ou milhares de vezes no genoma nuclear dos eucariotos, representando
em algumas espécies mais da metade do teor total de DNA nuclear da célula (BISCOTTI
et al.,, 2015). Por um longo periodo DNAs repetitivos foram considerados como

sequéncias ndo-codificantes ou “DNA entulho”, entretanto, atualmente sabe-se que estas



sequéncias podem estar envolvidas na organizacdo estrutural e funcional do genoma em
geral (KAZAZIAN, 2004; BIEMONTE & VIEIRA, 2006).

Muitas classificag0es foram propostas para as sequéncias de DNAs repetitivas
presentes no genoma nuclear. De acordo com Cabral-de-Mello & Martins (2010), DNAs
repetitivos podem ser classificados em familias multigénicas, sequéncias repetitivas
organizadas in tandem e sequéncias repetitivas dispersas ou elementos transponiveis
(ETs).

Nas familias multigénicas estdo o0s genes ribossomais que em eucariotos
superiores sdo organizados em duas familias: rDNA 45S, responsavel pela organizagédo
do nucléolo, incluindo os genes que codificam os rRNAs 18S, 5,8S e 28S; e o FDNA
menor, composto pela familia génica que codifica as moléculas de rRNA 5S; e as
histonas, que contém sequéncias génicas responsaveis por codificar cinco tipos de
proteinas: H1, H2A, H2B, H3 e H4 (CABRAL-DE-MELLO & MARTINS, 2010). As
sequéncias repetitivas organizadas in tandem contém os DNAs satélites (satélites
minissatélites e microssatélites) (RAO et al., 2010). E as sequéncias repetidas dispersas
(ETs) podem ser agrupadas em duas categorias: Retrotransposons ou elementos de classe
I, que realizam o mecanismo de amplificacdo e transposicdo usando um intermediario de
RNA, e Transposons ou elementos de classe I, que transpdem-se usando cépias de seu
DNA (BISCOTTI et al., 2015) (Figura 6).

Os retrotransposons podem ainda ser separados utilizando critério de
presenca/auséncia de longas repeticbes terminais (LTR, Long Terminal Repeat) em
retrotransposons com LTR e sem LTR (PATHAK & ALl et al., 2012). Entre os diversos
retrotransposons encontram-se os da familia Rex (Rexl, Rex3 e Rex6), que parecem
bastante abundantes em Teleosteos (CHALOPIN et al., 2015; VOLFF et al., 1999, 2000).
Ja os transposons podem ser divididos ainda em duas subclasses, de acordo com a
quantidade de cadeias de DNAs clivadas: subclasse 1 em que ambas as cadeias de DNA
sdo clivadas, utilizando uma transposase e se move através de um mecanismo de “cortar
e colar”; e subclasse II que se replicam através de Helitrons, usando mecanismo de
rolamento circular (WICKER et al., 2007). Dentre inimeros transposons esta a
superfamilia Tc1l-mariner, bastante diversificada em peixes Tele6steos, sendo também

encontrada em outros diversos vertebrados (CHALOPIN et al., 2015).
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Genoma

|
I l

Mitocondrial Nuclear Cloroplasto
Sequéncias Sequéncias
Unicas Repetitivas
Codificante N&o-Codificante Codificante N3o-Codificante
DNA Familias
Genes(exons) Pseudogenes Introns Al G In tandem Dispersas
Extragénico Genicas
; DNA DNA Elementos
DNA Satélit S s ; . i
Stalls Minissatélite Microssatélite Transponiveis

Figura 6: Organizacdo das diferentes classes de sequéncias de DNAs em eucariotos superiores (Fonte:
adaptado de MARTINS et al., 2011).

Em relacédo a funcionalidade dos elementos transponiveis, atualmente sabe-se que
estas sequéncias desempenham importantes fun¢Bes na regulacdo génica das espécies,
inclusive atuando como estruturas de recombinacdo, manutencdo da integridade de
centrdmeros e telémeros, proporcionando regiGes promotoras alternativas por
silenciamento transcricional, criacdo de locais de splicing (BELAN, 2013), podendo
assim, trazer efeitos negativos, neutros e positivos ao genoma das espécies (MIOUSSE et
al., 2015). De acordo com Burns & Boeke (2012) ETs através de recombinacdo podem
também gerar rearranjos cromossémicos como duplicagdes, inversdes e translocacoes.
Estudos tém demonstrado ainda que, a amplificacdo de ETs em regides especificas tem
sido relacionada com a determinacdo do sexo de alguns peixes, devido a supressao de
recombinagédo no par proto-sexual, contribuindo assim para sua diferenciagédo (YANO et
al., 2014; CHALOPIN et al., 2015). Desta forma, os DNASs repetitivos constituem
importante marcador cromossdmico, sendo Uteis para estudos citogenéticos, que por sua
vez, podem ajudar na elucidacédo de problemas taxondmicos (GUERRA, 1988; RUBERT
et al., 2008), além de contribuir do ponto de vista genético, evolutivo e biogeografico
(RUBERT et al., 2008; PATHAK & ALl et al., 2012).
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1.4.2 Mapeamento fisico de DNAs repetitivos em Loricariidae:

Sequéncias de DNAs repetitivos sdo altamente conservadas entre alguns grupos,
ao passo que em outros, sao hipervaridveis (BISCOTTI et al., 2015), constituindo assim,
excelentes marcadores de mapeamento, caracterizacdo genémica e ecologia molecular
(PATHAK & ALLI, 2012). Neste contexto, nas ultimas décadas, a técnica de hibridizacédo
in situ fluorescente (FISH), permitiu a localizacdo precisa de sequéncias especificas de
DNA, gerando informagOes mais detalhadas sobre a organizagdo cromossomica e
gendmica em varios grupos de animais (CABRAL-DE-MELLO & MARTINS, 2010).

Em Loricariidae 0 mapeamento de sequéncias de DNAs repetitivos foi focado nos
DNAs ribossomais. Diversos estudos citogenéticos tem sido realizados com sondas de
rDNAs 18S e 5S em Loricariidae, entre eles, os géneros Hypostomus (BUENO et al.,
2014; PANSONATO-ALVES et al., 2013; RUBERT et al., 2011; TRALDI et al., 2013),
Hypancistrus (DA SILVA et al., 2014), Harttia (BLANCO et al., 2014; CENTOFANTE
et al., 2006), Ancistrus (MARIOTTO et al., 2011), entre outros (Apéndice B). Tais
estudos tem demonstrado grande variacdo tanto no nimero desses sitios quanto a sua
localizagdo. Outra familia multigénica utilizada em estudos citogenémicos sdo as
Histonas (MARTINS et al., 2011). Na familia Loricariidae 0 mapeamento cromossémico
das sequéncias repetitivas de histonas é restrito ao género Hyposmotus, sendo descrita
apenas a histona H3 para trés espécies: Hypostomus ancistroides, H. strigaticeps e H.
nigromaculatus, localizadas predominantemente em regido pericentromérica, mas
também em regido terminal de alguns cromossomos (PANSONATO-ALVES etal., 2013)
(Apéndice C).

No que se referem ao mapeamento das sequéncias de DNAs satélites em
Loricariidae, ha poucas descri¢des da organizacdo, composicao e localizacdo dessas
sequéncias, sendo descritas apenas para cinco espécies: Hisonotus leucofrenatus
(ANDREATA et al., 2010), Hypostomus ancistroides, H. iheringii, H. nigromaculatus e
H. tapijara (TRALDI et al., 2013) (Apéndice C). Outra classe de DNAs satélites sdo as
sequéncias teloméricas, que tem sido bastante utilizadas em estudos citogenéticos no
grupo de peixes, sendo uma ferramenta Util na identificacdo de rearranjos cromossémicos
relacionados a reducgdo do numero dipldide ou geracéo de cromossomos sexuais (CIOFFI
et al., 2010). No que se refere ao mapeamento cromossémico das sequéncias teloméricas
em Loricariidae, as analises sdo escassas, sendo identificadas em poucas espécies, dentre
elas Rineloricaria lanceolata (PORTO et al., 2014), Spatuloricaria sp. (FERREIRA et
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al., 2014), Scobinancistrus aureatus, Scobinancistrus pariolispos (CARDOSO et al.,
2013), Hypostomus ancistroides, H. strigaticeps, H. nigromaculatus (PERSONATO-
ALVES et al., 2