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Mapeamento físico de elementos repetitivos no genoma de Parauchenipterus striatulus (Siluriformes, Auchenipteridae) da bacia do rio Doce (MG)
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Resumo
Pertencente à Auchenipteridae, Parauchenipterus tem enfrentado problemas referentes à sua validação que por alguns autores é considerado sinônimo de Trachelyopterus (Valenciennes, 1840). Com o intuito de auxiliar no entendimento das relações evolutivas da família, espécimes de Parauchenipterus striatulus (Steindachner, 1877) foram analisados através da citogenética e apresentaram 58 cromossomos (18m + 22sm + 10st + 8a). A heterocromatina foi localizada na região terminal na maioria dos cromossomos. As AgRONs foram detectadas nas regiões terminais do braço curto do par de cromossomos subtelocêntricos 23, coincidente ao sítio de rDNA 18S. Os cístrons de rDNA 5S foram detectados na região intersticial de três pares cromossômicos. A coloração por DAPI-CMA3 demonstrou marcação CMA3 positiva intercalar às RONs. Os dados citogenéticos de P. striatulus atuam como importante ferramenta na compreensão do grupo, no que se refere ao mapeamento físico de elementos repetitivos, o rDNA 18S apresenta distribuição semelhante a P. galeatus (Linnaeus, 1766), em cromossomos correspondentes, entretanto, o rDNA 5S varia na quantidade e posição dos sítios entre as espécies.
Introdução

Sendo restrita à região Neotropical, Auchenipteridae compreende 118 espécies válidas que estão distribuídas em duas subfamílias, Centromochlinae e Auchenipterinae, esta última abrigando 18 gêneros (Eschmeyer & Fong, 2016). Esta subfamília abriga Parauchenipterus, cuja taxonomia é historicamente confusa e tem problemas desde a sua criação (Akama, 2004). As relações entre Parauchenipterus e Trachelyopterus ainda não estão totalmente esclarecidas, tendo em vista que em trabalhos recentes, Buckup et al. (2007) e Graça & Pavanelli (2007) consideram ambos válidos, enquanto Ferraris Jr. (2007) conserva a sinonímia entre os gêneros. Há poucos estudos citogenéticos em Auchenipteridae, sendo que os dados cromossômicos demonstram número diploide conservado de 58 cromossomos para a maioria dos gêneros (Fenocchio & Bertollo, 1992; Ravedutti & Julio Jr., 2001; Fenocchio et al., 2008; Lui et al., 2010; Lui et al., 2013a; Lui et al., 2015), contendo apenas uma exceção, Ageneiosus (Lacepède, 1803) com 56 cromossomos (Fenocchio & Bertollo, 1992; Lui et al., 2013b). Apesar da pouca variação no número diploide dentro de Auchenipteridae, alguns marcadores demonstram variações que podem ser úteis para estudos citotaxonômicos. A técnica de hibridização in situ fluorescente (FISH) representa uma importante ferramenta que vem sendo utilizada para o mapeamento físico de diferentes sequências em muitos grupos de peixes, contribuindo em diferentes abordagens (Hashimoto et al., 2011). De acordo com Nakajima et al. (2012), os rDNA 5S e 18S são frequentemente os mais estudados e têm sido explorados como marcadores cromossômicos para compreender a história evolutiva dos cariótipos entre animais e plantas.

Material e Métodos

Doze indivíduos de P. striatulus da Bacia do Rio Doce (MG) foram analisados (7 ♂ e 5 ♀). As suspensões celulares foram obtidas a partir de células do rim anterior (Bertollo et al., 1978) (protocolo 13/09 do Comitê de ética na experimentação animal e aulas práticas - CEEAAP/Unioeste). As AgRONs foram detectadas segundo Howell & Black (1980). Para a determinação da distribuição da heterocromatina foi realizado o bandamento C (Sumner, 1972). A FISH foi realizada segundo Pinkel et al. (1986), com sondas de rDNA 5S (Martins & Galetti Jr., 1999) e rDNA 18S (Hatanaka & Galetti, 2004). A dupla coloração com os fluorocromos DAPI e CMA3 (Schweizer, 1980) foi utilizada para caracterizar as regiões AT e GC.
Resultados e Discussão

As análises citogenéticas de P. striatulus revelaram o número diploide de 58 cromossomos (18m + 22sm + 10st + 8a, NF=108), coincidente ao encontrado em populações de P. galeatus (e.g., Ravedutti & Julio Jr., 2001; Lui et al., 2010), mas com diferenças na fórmula cariotípica, as quais são decorrentes de rearranjos cromossômicos do tipo translocações ou inversões pericêntricas. Doradidae é grupo-irmão de Auchenipteridae (Pinna, 1998), e o 2n=58 é o mais frequente nestas famílias e sendo também considerado basal (Milhomem et al., 2008; Lui et al., 2013a). A região heterocromática está presente na forma de blocos pálidos na região terminal na maioria dos cromossomos, sendo esta uma característica comum em Auchenipteridae, possivelmente uma condição ancestral para a família. Entretanto, algumas diferenças podem ser detectadas em outros gêneros, como Ageneiosus e Tatia (Miranda Ribeiro, 1911), os quais apresentam blocos terminais fortemente marcados (Lui et al., 2013b) e nas regiões centroméricas e terminais (Lui et al., 2013a). A impregnação por nitrato de prata detectou marcação na posição terminal do braço curto do par subtelocêntrico 23, característica confirmada pela FISH com sonda de rDNA 18S. Este padrão é semelhante ao observado em outras populações de P. galeatus (Lui et al., 2010). Nota-se que em todos os gêneros estudados de Auchenipteridae, o rDNA 18S aparece em apenas um par no braço curto, podendo estar em posição terminal ou intersticial. A coloração DAPI-CMA3 evidenciou marcação CMA3 positiva no braço curto do par de cromossomos subtelocêntricos 23, demonstrando que a heterocromatina intercalar às RONs tem natureza GC-rica. Cístrons de rDNA 5S foram detectados na posição intersticial do braço curto dos pares submetacêntricos 10 e 13, e no braço longo do par submetacêntrico 15. Comparando esses dados com as outras espécies de Auchenipteridae, é possível verificar que o rDNA 5S apresenta maior dinamismo no genoma desta família quando comparado ao rDNA 18S, variando tanto em número quanto posição.
Conclusões
A organização genômica de P. striatulus é semelhante à de P. galeatus, apresentando diferenças relacionadas principalmente à fórmula cariotípica e aos sítios de rDNA 5S. Os dados auxiliarão na taxonomia do gênero, bem como na compreensão das relações evolutivas do grupo.
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