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Resumo

Os Peixes da familia Loricariidae sdo interessantes do
ponto de vista genético e evolutivo por apresentarem
ampla gama de variagdo cariotipica, tanto em numero
quanto em estrutura de cromossomos. No género
Ancistrus sp., regides de DNA repetitivo ja foram
identificados em pontos de fusdo cromossomica,
contribuindo para plasticidade cariotipica. Neste trabalho,
realizamos a prospeccdo e 0 mapeamento por
hibridizac&o in situ fluorescente (FISH) de sequéncias de
DNA satélite (satDNA) no genoma de Ancistrus sp. O
satélite AnSat01 esté localizado na regido centromérica
de quase todos os pares cromossémicos, enquanto o
AnSat02 foi observado principalmente em regifes
terminais.

Introducéo

Em Loricariidae, os DNASs repetitivos estédo envolvidos em
rearranjos cromossdmicos, contribuindo na plasticidade
cariotipica apresentada pelo grupo (BARROS et al., 2017;
GLUGOSKI et al.,, 2020). Em peixes, as sequéncias
repetitivas dos DNAs satélites (satDNAs) estéo
envolvidas na evolugcdo dos cromossomos sexuais e em
processos de especiacdo (UTSUNOMIA et al., 2016;
KRETSCHMER et al., 2022). O objetivo deste trabalho foi
a prospeccdo e localizacdo in situ de satDNAs em
Ancistrus sp., a fim de se verificar a contribuicdo destas
sequéncias repetitivas em rearranjos cromossémicos.

Materiais e Métodos

Os exemplares de Ancistrus sp. foram capturados no rio
Ivai (bacia do rio Ivai, Prudentopolis-PR). O DNA
gendmico de uma fémea foi extraido e encaminhado para
sequenciamento em plataforma Next Generation lllumina
Hi-Seq (100 pb paired-end reads). O programa Tandem
repeats analyzer (TAREAN) (NOVAK et al, 2017),
identificou os satDNAs mais representativos. Foram
sintetizados primers para o AnSat01 e Ansat02, os quais
foram isolados por PCR e usados como sondas em
ensaios de FISH (PINKEL et al., 1986).

Resultados e Discussao

Ancistrus sp. apresentou 2n=50 e 20m +12sm + 6st + 12a.
Foram identificados 22 satDNAs. Na analise da FISH, a
sonda AnSat01 mostrou-se presente em quase todos os
Cromossomos na regido centromérica, a excecao dos
pares 7, 8, 24 e 25, além de regides terminais dos pares
13 e 17 (Figura la). Este satélite provavelmente teria
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funcdo de manutencdo centromérica. O AnSat02 foi
localizado na regido terminal do brago p nos pares 3, 4, 6
e18; na regido terminal do brago g nos pares 5, 15, 16, 18,
20, 22, 23 e 24; além de sinais na regido proximal do
braco g nos pares 7e 13 (Figura 1b). Sinais dispersos em
alguns pares podem ser decorrentes do envolvimento de
elementos transponiveis na transposicao destes satélites.
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Figura 1. Cariotipo de Ancistrus sp. submetido a FISH. Marcagdes em
verde com a sonda a) AnSat01 e b) AnSat02.

Conclusao ou Conclusodes

N&o foram encontradas marcacdes exclusivas dos
satDNAs em regides sabidamente conhecidas como
pontos de fusdo cromossémica em Ancistrus sp. Outros
satélites serdo analisados posteriormente a fim de se
conhecer 0 seu envolvimento em rearranjos
cromossOmicos.
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