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RESUMO 

 
DI-NIZO, C. B. Citotaxonomia e evolução cromossômica em 
Oligoryzomys (Rodentia, Sigmodontinae). 2013. 163 f. Dissertação 
(Mestrado em Biotecnologia) - Instituto de Ciências Biomédicas, 
Universidade de São Paulo, São Paulo, 2013.  
 
Os roedores do gênero Oligoryzomys estão distribuídos por toda a região 
Neotropical. Devido a sua homogeneidade morfológica, há inúmeras 
controvérsias com relação às entidades taxonômicas do grupo; porém, o 
cariótipo tem sido uma ferramenta muito valiosa para diagnose das 
espécies. O objetivo do presente trabalho é caracterizar citogeneticamente 
as espécies do gênero Oligoryzomys, contribuir para a citotaxonomia, e 
investigar a evolução cromossômica no gênero. A dissertação está 
estruturada em quatro partes: no Capítulo 1, será apresentada a revisão 
bibliográfica sobre a temática do trabalho e o Capítulo 2 tratará de toda a 
metodologia empregada para o desenvolvimento do mesmo. Os resultados 
serão apresentados nos Capítulos 3 e 4. O Capítulo 3 abordará os 
resultados obtidos empregando as técnicas de citogenética clássica, a partir 
das quais foram analisados 117 exemplares pertencentes às espécies: O. 
flavescens (2n=64-66, NF=66), O. fornesi (2n=62, NF=64), O. microtis 
(2n=64, NF=64), O. moojeni (2n=70, NF=72), O. nigripes (2n=62, NF=78-
82), O. stramineus (2n=52, NF=68) e Oligoryzomys sp. A (2n=70, NF=72). 
As seis primeiras possuem cariótipos espécie-específicos e, dessa forma, 
reiteramos a importância da informação citogenética para a citotaxonomia 
do grupo. No Capítulo 4, serão mostrados os dados de pintura 
cromossômica realizados em cinco espécies de Oligoryzomys a partir de 
sondas cromossômicas de O. moojeni, uma das espécies com maior 
número diplóide do gênero. A pintura cromossômica comparativa (Zoo-
FISH) revelou hibridação em 29 segmentos autossômicos em O. fornesi; 30 
em O. microtis; 31 em O. nigripes; e 32 em O. rupestris e Oligoryzomys sp. 
2. Os resultados mostraram uma extensa reorganização genômica na 
evolução cromossômica do gênero, decorrente de fissões, fusões em 
tandem, rearranjos Robertsonianos e perda/inativação, ganho/ativação ou 
reposicionamento de centrômero. 
 
Palavras-chave: Oligoryzomys. Citotaxonomia. Evolução cromossômica.  
Pintura Cromossômica.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 

ABSTRACT 

 
DI-NIZO, C. B. Citotaxonomy and chromosome evolution in 
Oligoryzomys (Rodentia, Sigmodontinae). 2013. 163 p. Masters thesis 
(Biotechnology) - Instituto de Ciências Biomédicas, Universidade de São 
Paulo, São Paulo, 2013.  
 
Pygmy rice rats of the genus Oligoryzomys are widespread in the 
Neotropical region. Taxonomy controversies are common in the genus due 
to its morphological homogeneity. Therefore, cytogenetic has been a useful 
tool to diagnose species. The aim of this work is to characterize 
cytogenetically the species of the genus Oligoryzomys, contributing to 
citotaxonomy, and to investigate the chromosomal evolution of the genus. 
This Master thesis consists in four chapters: in Chapter 1, a brief 
introduction of the subject is presented and Chapter 2 has the methodology 
used throughout this work. The results obtained are presented separately in 
Chapters 3 and 4. In Chapter 3, we show the results of classical 
cytogenetics techniques. A total of 117 individuals were cytogenetically 
analysed, and they belong to the following species: O. flavescens (2n=64-
66, FN=66), O. fornesi (2n=62, FN=64), O. microtis (2n=64, FN=64), O. 
moojeni (2n=70, FN=72), O. nigripes (2n=62, FN=78-82), O. stramineus 
(2n=52, FN=68), and Oligoryzomys sp. A (2n=70, FN=72). The first six 
species possess species-specific karyotypes, and therefore we emphasize 
the importance of cytogenetic studies for citotaxonomy. Finally, in Chapter 4 
we report the results obtained by chromosome painting in five Oligoryzomys 
species, with whole chromosomes probes of O. moojeni. Comparative 
chromosome painting (Zoo-FISH) hybridized to 29 segments on metaphases 
of O. fornesi, 30 on O. microtis, 31 on O. nigripes, and 32 on O. rupestris 
and Oligoryzomys sp. 2. The results showed an extensive genomic 
reshuffling, due to fissions, tandem and Robertsonian fusions, 
loss/inactivation, gain/activation or repositioning of centromeres.     
 
Keywords: Oligoryzomys. Citotaxonomy. Chromosome evolution. 
Chromosome Painting.  

 
 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

CAPÍTULO 1 - 
    INTRODUÇÃO GERAL 



 

 

1.1 Os roedores Neotropicais 

 

A ordem Rodentia é a mais abundante e diversificada entre os mamíferos, 

representando cerca de 42% das espécies viventes, e estima-se que 

aproximadamente 2277 espécies façam parte deste grupo (MUSSER; CARLETON, 

2005). Seus representantes estão amplamente distribuídos por quase todos os 

continentes e habitam diferentes tipos de ambientes, tais como: desertos, florestas, 

montanhas, pântanos, pradarias, savanas e rios e possuem hábitos noturnos ou 

crepusculares (CARLETON, 1984; NOWAK, 1991). 

Em decorrência da grande diversidade alcançada por seus representantes e 

da distribuição cosmopolita, há muitas divergências entre diferentes autores em 

relação à taxonomia do grupo, de modo que a classificação dos roedores é incerta 

tanto em níveis taxonômicos elevados quanto ao nível específico (MUSSER; 

CARLETON, 2005; WEKSLER, 1996; WOOD, 1958).  

A família Cricetidae, uma das 33 famílias da ordem Rodentia, é composta 

por seis subfamílias, dentre as quais está a subfamília Sigmodontinae, com 

representantes principalmente distribuídos na região Neotropical (MUSSER; 

CARLETON, 2005).  

Considera-se que os sigmodontíneos sejam altamente diversificados e 

tiveram uma rápida irradiação pela região Neotropical (STEPPAN; ADKINS; 

ANDERSON, 2004). Essa subfamília tem sido alvo de estudos tanto com dados 

morfológicos (HOOPER; MUSSER, 1964; REIG, 1980, 1984; WEKSLER, 1996) 

quanto com moleculares (D’ELÍA, 2003; D’ELÍA et al., 2006; SMITH; PATTON, 

1999; WEKSLER; PERCEQUILLO; VOSS, 2006), mas problemas taxonômicos 

ainda persistem.   

A subfamília Sigmodontinae foi subdividida formalmente em tribos; tanto o 

número de tribos quanto os seus componentes também variam muito, de acordo 

com diferentes autores (D’ELÍA et al., 2007; MUSSER; CARLETON, 2005; REIG, 

1986; SMITH; PATTON, 1999). A discrepância no número de tribos e gêneros 

(Tabela 1.1) é decorrente do aumento no número de estudos morfológicos, 

moleculares e citogenéticos, assim como maiores esforços e ampliação das 

metodologias de coletas, que levaram à descrição de novas espécies, validação 

de outras, elevação de subgêneros à categoria de gêneros e esclarecimento de 



 

 

algumas relações de parentesco (D’ELÍA et al., 2007; MUSSER; CARLETON, 

2005; WEKSLER, 2003).    

 

Tabela 1.1 - Classificação tribal dos roedores sigmodontíneos, de acordo com 
Musser e Carleton (2005) e Reig (1984), com base em caracteres 
morfológicos, e D’Elía et al. (2007), com base em morfologia e 
sistemática molecular.  

 

Reig (1984) Musser e Carleton (2005) D'Elía et al.  (2007)
Akodontini (10) Akodontini (19) Abrotrichini (5) 
Ichthyomyini (4) Ichthyomyini (5) Akodontini (14) 

Oryzomyini
*
 (13) Oryzomyini

*
 (18) Ichthyomyini (5) 

Phyllotini (14) Phyllotini (14) Oryzomyini
*
 (26) 

Scapteromyini (3) Reithrodontini (3) Phyllotini (10) 
Sigmodontini (2) Sigmodontini (1) Reithrodontini (1) 
Wiedomyini (1) Thomasomyini (4) Sigmodontini (1) 
Incertae sedis (4) Wiedomyini (1) Thomasomyini (5) 
  Incertae sedis (8) Wiedomyini (1) 
    Incertae sedis (11) 

Os números entre parênteses representam o número de gêneros de cada tribo. *Indica 
a tribo à qual pertence o gênero Oligoryzomys, foco deste trabalho.   

 

1.1.1 A tribo Oryzomyini 

 

A tribo Oryzomyini é a mais diversa da subfamília Sigmodontinae e a 

ampla diversidade está refletida em variações morfológicas, ecológicas e 

cromossômicas (GARDNER; PATTON, 1976; SILVA, 1994; WEKSLER; 

PERCEQUILLO, 2011; WEKSLER; PERCEQUILLO; VOSS, 2006). Além disso, é 

a tribo que possui o maior número de táxons, contando com aproximadamente 

114 espécies (WEKSLER; PERCEQUILLO, 2011).  

Há muitas divergências entre os autores em relação aos gêneros e 

subgêneros da tribo Oryzomyini. Na revisão mais recente, Musser e Carleton (2005) 

agruparam 18 gêneros nessa tribo (Tabela 1.2).  

O gênero Oryzomys, por exemplo, foi considerado o mais diverso dentre os 

orizominos, e chegou a ser composto por quase metade das espécies de Oryzomyini 

(MUSSER; CARLETON, 1993; REIG, 1984). Os atuais gêneros Melanomys, 

Microryzomys, Nesoryzomys, Oecomys e Oligoryzomys já foram considerados 

subgêneros de Oryzomys e posteriormente elevados à categoria de gênero após 



 

 

análises morfológicas, cromossômicas e moleculares (BONVICINO; MOREIRA, 

2001; CARLETON; MUSSER, 1984, 1989; MYERS; LUNDRIGAN; TUCKER, 1995; 

SMITH; PATTON, 1999). Segundo Musser e Carleton (2005), Oryzomys seria um 

grupo polifilético, composto por 43 espécies reunidas em “grupos”.  

Mais recentemente, na tentativa de estabelecer o monofiletismo de Oryzomys, 

Weksler, Percequillo e Voss (2006), com base em estudos morfológicos e 

moleculares, nomearam 10 novos gêneros, todos anteriormente referidos como 

Oryzomys. Assim, de acordo com essa nova classificação, o gênero Oryzomys ficou 

restrito ao “grupo palustris” e, consequentemente, o número de gêneros na tribo 

subiu para 28 (Tabela 1.2). 

Posteriormente, Percequillo, Weksler e Costa (2011) descreveram um 

novo gênero para Oryzomyini, endêmico da Floresta Atlântica, denominado 

Drymoreomys. Mais recentemente, Pine, Timm e Weksler (2012) elevaram a 

espécie Sigmodontomys aphrastus à categoria de gênero, sendo esse novo 

gênero denominado Tanyuromys e, portanto, Oryzomyini passou a ser composta 

por 30 gêneros (Tabela 1.2). 

 

Tabela 1.2 - Gêneros atuais que compõem a Tribo Oryzomyini 

Autores Gêneros 

Musser e Carleton 
(2005) 

Amphinectomys, Handleyomys, Holochilus, 
Lundomys, Megalomys, Melanomys, 
Microakodontomys, Microryzomys, Neacomys, 
Nectomys, Nesoryzomys, Noronhomys, Oecomys, 
Oligoryzomys, Oryzomys, Pseudoryzomys, 
Sigmodontomys e Zygodontomys  

Weksler, Percequillo e 
Voss (2006) 

Amphinectomys, Handleyomys, Holochilus, 
Lundomys, Megalomys, Melanomys, Microryzomys, 
Neacomys, Nectomys, Nesoryzomys, Noronhomys, 
Oecomys, Oligoryzomys, Oryzomys, 
Pseudoryzomys, Sigmodontomys, Zygodontomys, 
Scolomys, Aegialomys*, Cerradomys*, 
Eremoryzomys*, Euryoryzomys*, Hylaeamys*, 
Mindomys*, Nephelomys*, Oreoryzomys*, 
Sooretamys* e Transandinomys*  

Percequillo, Weksler e 
Costa (2011) 

Todos os considerados por Weksler, Percequillo e 
Voss (2006) + Drymoreomys 

Pine, Timm e Weksler 
(2012) 

Todos os anteriores + Tanyuromys  

O gênero Oligoryzomys aparece em destaque (sublinhado) e (*) indica os gêneros 
nomeados por Weksler, Percequillo e Voss (2006), anteriormente referidos como 
Oryzomys.   
 



 

 

1.1.2 O gênero Oligoryzomys 

 

Os representantes do gênero Oligoryzomys possuem hábitos noturnos, 

são terrestres e alimentam-se de sementes, insetos e frutas (EMMONS; FEER, 

1997). Popularmente, são chamados de “ratos do arroz”, pois podem ser 

encontrados frequentemente nos arrozais. São morfologicamente semelhantes e 

trata-se do gênero mais especioso dentro da Tribo Oryzomyini (MUSSER; 

CARLETON, 2005; WEKSLER; PERCEQUILLO, 2011).  

O gênero está amplamente distribuído pela região Neotropical, do México 

até o extremo sul da Argentina e Chile (MUSSER; CARLETON, 2005). Além 

disso, ocupa diferentes tipos de habitats, desde as elevadas altitudes dos Andes 

até as costas Pacífica e Atlântica e todos os tipos de biomas, como Caatinga, 

Cerrado, Floresta Atlântica, Amazônia, Chaco e Pampas (EMMONS; FEER, 

1997). Algumas espécies são, inclusive, endêmicas de certos biomas, enquanto 

outras possuem distribuições mais abrangentes (BONVICINO; WEKSLER, 1998; 

PARESQUE, 2010; WEKSLER; BONVICINO, 2005).  

O número de espécies do gênero é muito controverso, principalmente pelo 

fato de seus representantes apresentarem morfologia externa extremamente 

semelhante.  

Musser e Carleton (2005) reconheceram 18 espécies (O. andinus, O. 

arenalis, O. brendae, O. chacoensis, O. delticola, O. destructor, O. eliurus, O. 

flavescens, O. fornesi, O. fulvescens, O. griseolus, O. longicaudatus, O. 

magellanicus, O. microtis, O. nigripes, O. stramineus, O. vegetus e O. victus). 

Entretanto, esse número está subestimado, pois, nos últimos anos, diversos 

trabalhos sobre o gênero foram publicados com descrições de espécies novas, 

cariótipos novos e validações de espécies anteriormente consideradas 

sinônimas. Além disso, duas espécies reconhecidas por Musser e Carleton 

(2005) foram sinonimizadas a O. nigripes: O. delticola e O. eliurus (BONVICINO; 

WEKSLER, 1998; PARESQUE, 2004; WEKSLER; BONVICINO, 2005).  

Dessa forma, compilando os dados da literatura, o gênero Oligoryzomys é 

composto atualmente por 22 espécies formalmente descritas (Tabela 1.3); 

destas, 11 ocorrem no Brasil: O. chacoensis, O. flavescens, O. fornesi, O. 

fulvescens, O. messorius, O. microtis, O. moojeni, O. nigripes, O. rupestris, O. 

stramineus e O. utiaritensis (AGRELLOS et al., 2012; ANDRADES-MIRANDA et 



 

 

al., 2001; MIRANDA et al., 2008; MUSSER; CARLETON, 2005; PARESQUE, 

2004, 2010; PARESQUE et al., 2007; SILVA; YONENAGA-YASSUDA, 1997; 

WEKSLER; BONVICINO, 2005).  

 

 

 

 

 



 

 

Tabela 1.3 - Compilação dos dados cariotípicos de Oligoryzomys: espécie, número diplóide (2n) e número fundamental (NF), 
sinonímias, localidade e referências.  

 

Espécie 2n NF Referido como Localidade Referência 

O. andinus 60 70   Peru e Bolívia 1 
O. arenalis - -    Costas áridas e semiáridas do Peru 2 
O. brendae - -   Noroeste Argentina 2 
O. chacoensis 58 74   Mato Grosso e Mato Grosso do Sul - Brasil (Cerrado e 

Chaco), Paraguai 
3, 4 

O. costaricensis 54 68 O. fulvescens Costa Rica 1 
O. delicatus 62 74, 76 O. longicaudatus (var. 3) Venezuela 1 
O. destructor 60 76 O. longicaudatus (var. 4) Colômbia, Equador, Peru, Bolívia (Andes) 1 
O. flavescens  64-68 66-72   Sul da Bahia ao Rio Grande do Sul - Brasil (Pampas, 

Mata Atlântica, Cerrado), Argentina, Bolívia, Uruguai 
5, 6, 7 

O. fornesi 62 64-66 O. eliurus Bahia, Goiás, Minas Gerais, Pernambuco, Paraíba - 
Brasil (Cerrado e Caatinga), Paraguai 

7, 8 

O. fulvescens 60 72, 74   Região norte do Brasil, Guianas, Equador 9, 10 
O. griseolus -  -   Venezuela e Colômbia 2 
O. longicaudatus 56 66   Chile e Argentina 11 
O. magellanicus 54 66   Sul da Patagônia, incluindo Tierra del fuego 11 
O. messorius 56 58 O. fulvescens Roraima (Amazônia)  7 
O. microtis 64 64, 66 O. longicaudatus (var. 2) Brasil e Peru (Amazônia) 1, 12, 13, * 
O. moojeni 70 72, 74, 

76 
Oligoryzomys sp. Goiás, Minas Gerais, Tocantins - Brasil (endêmica do 

Cerrado) 
7, 14, 15, * 

O. nigripes 61, 62 78-82 O. delticola, O. eliurus Pernambuco ao Rio Grande do Sul, estendendo-se a 
Minas Gerais - Brasil (Mata Atlântica, Cerrado) 

16, 17 

O. rupestris 46 52 Oligoryzomys sp. 1 Endêmico em campo rupestre (Cerrado) 15, 18 

(continua) 



 

 

 

Tabela 1.3 - Compilação dos dados cariotípicos de Oligoryzomys: espécie, número diplóide (2n) e número fundamental (NF), 
sinonímias, localidade e referências.  

 

Espécie 2n NF Referido como Localidade Referência 

O. stramineus 52 68-70   
Goiás, Minas Gerais, Paraíba, Pernambuco, Piauí, 
Ceará - Brasil (Cerrado e Caatinga) 4, 8, 19 

O. utiaritensis 72 76 O. nigripes 
Mato Grosso e Pará - Brasil (transição Cerrado-
Amazônia) 20 

O. vegetus 54 68   Panamá 2 
O. victus - -   São Vicente - Antilhas (Localidade tipo) 2 
Oligoryzomys sp. 2 44,45 52,53 Oligoryzomys sp. 2 Serra do Cipó, Minas Gerais - Brasil (Localidade tipo) 18 
Oligoryzomys sp. A 70 72 Apiacás, Mato Grosso - Brasil (Amazônia)  * 
Oligoryzomys sp. B 66 74 O. microtis Amapá - Brasil (Amazônia) 7 
 
*Presente trabalho; 1. Gardner e Patton (1976); 2. Musser e Carleton (2005); 3. Myers e Carleton (1981); 4. Bonvicino e Geise (2006); 5. 
Espinosa e Reig (1991); 6. Sbalqueiro et al. (1991); 7. Andrades-Miranda et al. (2001); 8. Bonvicino e Weksler (1998); 9. Haiduk, 
Bickham e Schmidly (1979); 10. Paresque (2004); 11. Gallardo e Patterson (1985); 12. Aniskin e Volobouev (1999); 13. Patton, Da Silva 
e Malcolm (2000); 14. Lima, Bonvicino e Kasahara (2003); 15. Weksler e Bonvicino (2005); 16. Almeida e Yonenaga-Yassuda (1991); 
17. Paresque et al. (2007); 18. Silva e Yonenaga-Yassuda (1997); 19. Fernandes, D’Andrea e Bonvicino (2012); 20. Agrellos et al. 
(2012). 

(conclusão) 



 

 

 

No Brasil, as espécies estão distribuídas da seguinte forma: O. 

chacoensis no noroeste do estado de Mato Grosso do Sul e sudoeste de 

Mato Grosso; O. flavescens, do sul da Bahia ao Rio Grande do Sul; O. 

fornesi, norte de Minas Gerais, Goiás, Bahia, oeste de Pernambuco e 

Distrito Federal; O. fulvescens, norte do Pará e Amapá, Roraima e nordeste 

do Amazonas; O. messorius, Roraima; O. microtis distribui-se nos estados 

do Acre, Rondônia, sul do Pará e do Amazonas e norte de Mato Grosso; O. 

moojeni, sul do Tocantins, norte de Goiás e noroeste de Minas Gerais; O. 

nigripes ocorre do estado de Pernambuco ao norte do Rio Grande do Sul, 

em Minas Gerais e no Distrito Federal; O. rupestris encontrado em altitudes 

elevadas nos estados da Bahia e Goiás; O. stramineus, norte de Minas 

Gerais, nordeste de Goiás, sudeste do Piauí, Ceará, Pernambuco e 

Paraíba; e O. utiaritensis ocorre em Mato Grosso e no Pará (AGRELLOS et 

al., 2012; BONVICINO; OLIVEIRA; D’ANDREA, 2008; FERNANDES; 

D’ANDREA; BONVICINO, 2012; MUSSER; CARLETON, 2005; SILVA; 

YONENAGA-YASSUDA, 1997). 

Com relação ao status de conservação de Oligoryzomys, segundo a 

IUCN (2012), O. victus é considerada extinta e as espécies O. brendae, O. 

moojeni e O. rupestris são deficientes em dados.    

Nos últimos anos, estudos multidisciplinares envolvendo ecologia, 

morfologia, citogenética e filogenia molecular aumentaram 

consideravelmente, de modo que novas informações vêm sendo 

adicionadas para o gênero. Ainda assim, o número de espécies válidas, 

suas relações e seus limites de distribuição continuam pouco claros.  

 

1.1.2.1 Estudos de filogenia molecular em Oligoryzomys 

 

Durante muito tempo, Oligoryzomys foi considerado subgênero do 

antigo gênero Oryzomys. Carleton e Musser (1989) propuseram que 

Oligoryzomys fosse elevado à categoria de gênero pleno, de acordo com 

características morfológicas específicas que esse grupo compartilha.  

Após o trabalho de Myers, Lundrigan e Tucker (1995), Oligoryzomys 

foi efetivamente considerado gênero pleno, devido ao monofiletismo 



 

 

 

observado a partir da reconstrução filogenética obtida empregando 

sequências gênicas aliadas a estudos morfológicos. 

A partir dos anos 2000, surgiram outros trabalhos abordando a 

filogenia do grupo, com dados morfológicos, alozimas e marcadores 

moleculares (AGRELLOS et al., 2012; GONZALEZ-ITTIG et al., 2010; 

MIRANDA et al., 2008; PALMA et al., 2010; PERINI et al., 2004; WEKSLER; 

PERCEQUILLO; VOSS, 2006). Em todos esses trabalhos, o monofiletismo 

do grupo foi recuperado; no entanto, as relações de parentesco entre as 

espécies permanecem controversas. Ainda assim, algumas congruências 

filogenéticas foram encontradas por mais de um autor em diferentes 

análises. Agrellos et al. (2012), Gonzalez-Ittig et al. (2010), Miranda et al. 

(2008) e Palma et al. (2010), por exemplo, recuperaram O. microtis como 

grupo irmão das demais espécies do gênero. Além disso, O. nigripes foi 

recuperado como grupo irmão de O. stramineus (AGRELLOS et al., 2012; 

GONZALEZ-ITTIG et al., 2010; MIRANDA et al., 2008).  

Gonzalez-Ittig et al. (2010) e Paresque (2010) propuseram que O. 

flavescens deve ser um complexo de espécies, pois os exemplares do 

Brasil e da Argentina não agrupam com os O. flavescens da Bolívia.  

Miranda et al. (2008), a partir de análises baseadas em sequências 

do gene citocromo-b, obtiveram as relações filogenéticas de Oligoryzomys 

arranjadas em um padrão de ocupação da América do Sul, de acordo com 

um gradiente norte-sul (Figura 1.1). Nesta análise, O. microtis, de origem 

amazônica, foi recuperada como irmã das demais espécies. Embora os 

autores ressaltem a formação de dois grupos, “Pampa-Andino” e 

“Amazônia-Cerrado”, este último não pode ser considerado monofilético, 

pois as espécies da Amazônia e Cerrado não formam um clado. Apenas as 

espécies que ocorrem nos Pampas e nos Andes compõem o clado mais 

derivado na análise, que justificaria a ocupação em direção ao sul da 

América do Sul.  

Mais recentemente, Agrellos et al. (2012) apresentaram uma filogenia 

molecular para o gênero, na qual um maior número de táxons foi utilizado e 

sete novas espécies foram incluídas na amostra, tornando a informação 

mais robusta e abrangente, quando comparada ao trabalho de Miranda et 



 

 

 

al. (2008). O. microtis também foi recuperada como irmã das demais 

espécies e as relações entre o clado “Pampa-Andino” foram igualmente 

recuperadas. Entretanto, este clado não foi recuperado como o mais 

derivado da filogenia, uma vez que a inclusão de novos dados modificou 

consideravelmente as relações entre as demais espécies. Assim, não foi 

observado um padrão entre os clados e os biomas que as espécies 

ocupam. Neste mesmo trabalho, O. utiaritensis foi revalidada e mostrou-se 

irmã de O. moojeni (Figura 1.2).  

Neste contexto, fica clara a necessidade de desenvolvimento de mais 

estudos de inferência filogenética envolvendo todas as espécies do gênero 

e outros marcadores moleculares para a melhor compreensão das relações 

filogenéticas do grupo. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

Figura 1.1 - Filogenia molecular, baseada em sequências do gene 
citocromo-b, para o gênero Oligoryzomys. 

 
 
Fonte: Miranda et al. (2008), com modificações. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

Figura 1.2 - Filogenia molecular, baseada em sequências do gene 
citocromo-b, para o gênero Oligoryzomys. 

 

Fonte: Agrellos et al. (2012), com modificações. 
 
 

 



 

 

 

 

1.1.2.2 Estudos citogenéticos em Oligoryzomys 

 

O gênero Oligoryzomys apresenta grande variabilidade cariotípica e 

os números diplóides geralmente são elevados, podendo variar de 2n=44 a 

2n=72 (AGRELLOS et al., 2012; ANDRADES-MIRANDA et al., 2001; SILVA; 

YONENAGA-YASSUDA, 1997). 

De acordo com Paresque (2010), existem mais de 30 formas 

cariotípicas descritas para Oligoryzomys e, segundo Silva (1999), na 

literatura são encontrados casos em que diferentes cariótipos foram 

relacionados à mesma entidade taxonômica ou diferentes espécies 

apresentam o mesmo cariótipo.  

Um dos exemplos de maiores discrepâncias ocorre em O. 

longicaudatus, o qual tem seu nome e distribuição geográfica envolvidos em 

grande controvérsia. Gardner e Patton (1976) descreveram quatro formas 

cariotípicas para esta espécie, provenientes do Peru e Venezuela, que mais 

tarde foram relacionadas a outros nomes (Tabela 1.3). De acordo com 

Belmar-Lucero et al. (2009), Gallardo e Patterson (1985) e Palma et al. 

(2005), caracteres citogenéticos, morfológicos e moleculares mostram que 

O. longicaudatus tem seus limites de distribuição no Chile e Argentina.  

Primeiramente, com base em morfologia, foram descritas três 

subespécies para Oligoryzomys longicaudatus: O. longicaudatus 

longicaudatus, O. longicaudatus phillipi e O. longicaudatus magellanicus 

(OSGOOD, 1943). Muitos anos mais tarde, análises citogenéticas 

mostraram a presença de dois cariótipos distintos, sendo 2n=56 para O. l. 

longicaudatus e O. l. phillipi e 2n=54 para O. l. magellanicus (GALLARDO; 

PATTERSON, 1985). Cerca de cinco anos depois, Gallardo e Palma (1990) 

demonstraram que as subespécies O. l. longicaudatus e O. l. phillipi são 

morfologicamente uniformes e as sinonimizaram a O. longicaudatus. Além 

disso, os autores elevaram a subespécie O. longicaudatus magellanicus ao 

nível específico, sendo chamada de O. magellanicus.  

Sbalqueiro et al. (1991) estudaram citogeneticamente diferentes 

populações de O. flavescens e encontraram três números diplóides 



 

 

 

distintos: 2n=64, 65 e 66. Tal variação foi decorrente da presença de um ou 

dois cromossomos acrocêntricos pequenos em alguns indivíduos, 

interpretados como cromossomos supernumerários (Bs). Estudos 

citogenéticos mais recentes indicaram que O. flavescens pode ter de 0 a 4 

cromossomos supernumerários (ANDRADES-MIRANDA et al., 2001; 

PARESQUE, 2004).  

Aniskin e Volobouev (1999) fizeram análises comparativas de bandas 

C e G nos cariótipos de O. microtis e O. flavescens  coletados na Bolívia e 

estabeleceram que o primeiro possui  2n=64, NF=66, e que O. flavescens 

apresenta 2n=64, 65, 66 e NF=66–68.  

De fato, o cariótipo com 2n=64, NF=66, tem sido relacionado a O. 

microtis (BONVICINO; GEISE, 2006; PATTON; DA SILVA; MALCOLM, 

2000; WEKSLER; BONVICINO, 2005). Entretanto, Andrades-Miranda et al. 

(2001) descreveram um cariótipo com 2n=66, NF=74, para exemplares 

coletados no Amapá e correlacionaram-no à mesma espécie. Mais 

recentemente, Miranda et al. (2008) realizaram análises filogenéticas com 

alguns marcadores moleculares e verificaram que tais indivíduos com 

2n=66, NF=74, poderiam representar outra espécie ainda não descrita 

(Oligoryzomys sp. B, Tabela 1.3), pois não agruparam com indivíduos 

identificados como O. microtis na filogenia.  

A validade de algumas espécies também tem sido questionada. Por 

exemplo, O. messorius foi considerada sinônimo júnior de O. fulvescens, 

mas os dados cariotípicos e moleculares mostraram que se trata de uma 

espécie válida (ANDRADES-MIRANDA et al., 2001; MIRANDA et al., 2008).  

Em outro exemplo da grande confusão existente no gênero 

Oligoryzomys, os limites morfológicos e cariotípicos de O. destructor 

precisam ser estabelecidos, pois, de acordo com Paresque (2010), esta 

espécie foi recuperada no mesmo clado de O. microtis na filogenia 

molecular.  

Paresque et al. (2007) detectaram mais de 40 composições 

cariotípicas distintas para O. nigripes (2n=62, NF=78–82), cuja elevada 

diversidade cariotípica foi relacionada a inversões pericêntricas nos pares 

autossômicos 2, 3, 4 e 8 e variações na morfologia dos cromossomos 



 

 

 

sexuais, posicionando O. nigripes como uma das espécies que possui mais 

polimorfismos entre os roedores Neotropicais.  

Essas características de O. nigripes, adicionadas à sua ampla 

distribuição, levaram a inúmeras controvérsias na literatura. Exemplo disso 

ocorreu durante muito tempo, envolvendo O. nigripes e O. delticola, pois 

ambas apresentavam morfologia externa e cariótipos idênticos (2n=62, 

NF=78–82). Bonvicino e Weksler (1998) consideraram essas espécies 

sinônimas; Paresque (2004) e Silva (1999) confirmaram a interpretação de 

Bonvicino e Weksler (1998), já que comparações citogenéticas revelavam o 

mesmo padrão de bandas e rearranjos envolvendo os mesmos pares 

cromossômicos. Francès e D’Elía (2006) propuseram que ambos os táxons 

são sinônimos por serem indistinguíveis por dados de morfologia craniana.  

Há controvérsias também em relação à Oligoryzomys eliurus, que, de 

acordo com semelhanças morfológicas, foi considerada sinônimo júnior de 

O. nigripes (BONVICINO; WEKSLER, 1998). Entretanto, Andrades-Miranda 

et al. (2001) descreveram cariótipos diferentes para essas duas espécies, 

atribuindo 2n=62, NF=64–66, a O. eliurus e 2n=62, NF=78–82, a O. 

nigripes, ambos coletados em regiões do Cerrado. Já Bonvicino e Geise 

(2006), Bonvicino e Weksler (1998), Myers e Carleton (1981) e Paresque 

(2004) correlacionaram o cariótipo com 2n=62 e NF=64 a O. fornesi.  

Silva e Yonenaga-Yassuda (1997) descreveram dois cariótipos 

inéditos para o gênero: Oligoryzomys sp. 1 (2n=46, NF=52) e Oligoryzomys 

sp. 2 (2n=44,45, NF=52,53) e realizaram estudos de evolução 

cromossômica, com base em bandas C, G, localização das Ag-RONs e 

FISH telomérica. A associação de tais dados indicou que fusão cêntrica é o 

evento responsável pela diferenciação dos números diplóides dessas duas 

espécies novas de Oligoryzomys.  

Weksler e Bonvicino (2005) publicaram uma revisão taxonômica de 

Oligoryzomys do Cerrado brasileiro e descreveram duas novas espécies 

endêmicas deste bioma: Oligoryzomys moojeni (2n=70, NF=74) e 

Oligoryzomys rupestris (2n=46, NF=52), sendo esse último cariótipo 

idêntico ao de Oligoryzomys sp. 1 descrito previamente por Silva e 

Yonenaga-Yassuda (1997). 



 

 

 

Mais recentemente, Oligoryzomys utiaritensis (anteriormente 

considerada sinônimo júnior de O. nigripes) foi revalidada por Agrellos et al. 

(2012). Segundo os autores, estudos morfológicos, morfométricos, 

filogenéticos e cariotípicos mostraram claramente que ambas as espécies 

são entidades taxonômicas distintas. De fato, com relação ao cariótipo, O. 

nigripes possui 2n=62, NF=78-82, enquanto O. utiaritensis apresenta 

2n=72, NF=76, o maior número diplóide descrito para o gênero. Além disso, 

O. nigripes está distribuído ao longo da Mata Atlântica e regiões de 

transição de Cerrado e O. utiaritensis, em regiões de Cerrado e Floresta 

Amazônica.  

Conforme apresentado anteriormente, estudos citogenéticos em 

Oligoryzomys claramente representam uma ferramenta valiosa para a 

diagnose das espécies. Além disso, o gênero é um modelo para estudo de 

evolução cromossômica, pois apresenta diversos tipos de rearranjos e 

variabilidade intra e interespecífica (PARESQUE, 2004, 2010). 

   

1.2 Relevância da citogenética molecular  

 

A “Citogenética molecular” passou a ser rotineiramente aplicada com o 

desenvolvimento da tecnologia de hibridação in situ. A partir de então, foi 

possível a localização de sequências específicas de ácidos nucléicos nos 

cromossomos, garantindo a associação dos dados moleculares sobre 

sequências de DNA com informações cromossômicas (SCHWARZACHER; 

HESLOP-HARRISON, 2000).   

A técnica se baseia na desnaturação do DNA-alvo, presente nos 

cromossomos metafásicos ou interfásicos, e na aplicação de sequências 

complementares isoladas de DNA ou RNA (sondas) que se ligam ao sítio exato 

onde a sequência ocorre naturalmente (GUERRA, 2005). 

Nos primeiros protocolos de hibridação, que foram desenvolvidos ainda 

no final da década de 1960, as sondas eram marcadas com isótopos 

radioativos. Com o estabelecimento de novas tecnologias, a marcação 

isotópica foi substituída gradativamente por marcação com outras moléculas, 

como por exemplo, os fluorocromos e, portanto, a técnica de hibridação passou 



 

 

 

a ser chamada de FISH (do inglês: fluorescence in situ hybridization) 

(SCHWARZACHER; HESLOP-HARRISON, 2000; VIEGAS-PEQUIGNOT et al., 

1989).   

Diversos tipos de sondas podem ser utilizadas, tais como: (i) sondas de 

sequências únicas ou de poucas cópias, úteis em mapeamento, localização e 

ordenamento de sequências de DNA ou genes nos cromossomos; (ii) sondas 

de DNA repetitivo disperso, que são sequências repetitivas dispersas ao longo 

dos cromossomos e marcam uniformemente todo o genoma; (iii) sondas 

genômicas, constituídas por um grande número de sequências únicas e 

repetitivas, que marcam todos os cromossomos igualmente; (iv) sondas 

cromossômicas, um conjunto de sequências gênicas ou não-gênicas de um 

determinado cromossomo que pode ser reunido para formar uma sonda capaz 

de “pintar” apenas aquele cromossomo; (v) sondas de sequências repetitivas 

organizadas em tandem: o DNA ribossômico, centromérico e o telomérico, por 

exemplo, que têm sido amplamente empregados em diversos tipos de estudos 

(GUERRA, 2005).  

As sondas cromossomo-específicas levaram ao desenvolvimento da 

técnica de pintura cromossômica, que permite corar simultaneamente cada 

cromossomo ou pedaços dele em cores diferentes (seção 1.2.2).  

 

1.2.1 FISH com sondas teloméricas (TTAGGG)n 

 

Os telômeros são estruturas formadas por proteínas e DNA, 

localizados nas extremidades dos cromossomos, que impedem a fusão com 

outros cromossomos e os protegem da degradação (ZAKIAN, 1995).  

Experimentos de FISH com a sequência (TTAGGG)n de telômeros, 

realizados em diversas espécies de vertebrados, mostraram a presença da 

sequência em posições teloméricas e não-teloméricas (estas últimas 

denominadas também sequências teloméricas intersticiais ou ITS – do 

inglês interstitial telomeric sequences). Essa sequência é extremamente 

conservada entre diferentes grupos e, por isso, é considerada uma sonda 

importante para estudos de evolução cromossômica (MEYNE et al., 1990).  



 

 

 

Enquanto a hibridação exclusivamente telomérica implica se tratar da 

região do telômero funcional, a origem e função das repetições (TTAGGG)n 

nos sítios não-teloméricos ainda são contraditórias.  

Em alguns casos, sítios não-teloméricos de (TTAGGG)n podem 

representar sequências remanescentes de telômeros, resultantes de 

rearranjos cromossômicos, tais como inversões, fusões cêntricas e fusões 

em tandem ocorridos durante a evolução cariotípica de muitos vertebrados 

(ANDRADES-MIRANDA et al., 2002; LEE; SASI; LIN, 1993; MEYNE et al., 

1990; RUIZ-HERRERA et al., 2002). Porém, essa condição parece não ser 

universal, uma vez que foram localizadas ITS em cromossomos de 

cariótipos que não sofreram variações numéricas ou estruturais (WILEY et 

al., 1992) e localizadas próximas ou dentro de blocos de heterocromatina 

constitutiva (METCALF; ELDRIDGE; JOHNSTON, 2004; MEYNE et al., 

1990; PAGNOZZI; SILVA; YONENAGA-YASSUDA, 2000).  

Estudos das localizações das sequências teloméricas têm sido 

realizados em diferentes espécies de vertebrados e têm demonstrado que 

há uma variedade de mecanismos que podem levar ao surgimento de 

(TTAGGG)n em sítios intersticiais; entre eles: (i) as ITS seriam derivadas de 

cromossomos envolvidos em rearranjos durante a evolução cariotípica e 

representariam sequências remanescentes nos cromossomos recém-

formados; (ii) poderiam ser resultantes da amplificação de sequências 

(TTAGGG)n; (iii) resultariam de permuta, transposição e trocas desiguais de 

cromátides irmãs; (iv) introdução de sequências teloméricas pela enzima 

telomerase; e (v) integração de segmentos extracromossômicos ou 

transposons com sequências teloméricas  (MEYNE et al., 1990; RUIZ-

HERRERA et al., 2008; WILEY et al., 1992). 

Assim, não há um consenso em relação à presença ou ausência de 

ITS e rearranjos cromossômicos, de modo que diferentes mecanismos 

podem estar ocorrendo nos diversos grupos de vertebrados estudados 

(SILVA, 1999). 

 

 

 



 

 

 

1.2.2 FISH com sondas cromossômicas (Pintura Cromossômica) 

 

Quando a hibridação in situ fluorescente é realizada com sondas 

derivadas de cromossomos inteiros ou pedaços cromossômicos, é 

denominada “Pintura cromossômica” (FERGUSON-SMITH; YANG; 

O’BRIEN, 1998). Caso as sondas cromossômicas de uma espécie sejam 

utilizadas para hibridar cromossomos de outra espécie, a técnica passa a 

ser chamada de “Pintura cromossômica comparativa” ou Zoo-FISH 

(CHOWDHARY; RAUDSEPP, 2001).  

As sondas cromossômicas podem ser obtidas por microdissecção ou 

citometria de fluxo. No caso da citometria de fluxo, os cromossomos são 

separados por tamanho e razão AT/CG, a partir de um gráfico denominado 

cariótipo de fluxo (ver Figura 4.1, Capítulo 4).  

O cariótipo de fluxo é característico para cada espécie e pequenas 

variações dentro da mesma espécie são normalmente resultantes de 

diferentes quantidades de DNA repetitivo dos indivíduos (FERGUSON-

SMITH; YANG; O’BRIEN, 1998).  

A Zoo-FISH é capaz de detectar sintenias entre espécies diferentes. 

Dessa forma, pode ocorrer hibridação em apenas um cromossomo, 

indicando que todo o cromossomo é conservado; ou, em outros casos, 

muitos cromossomos ou partes deles são pintados, indicando que vários 

rearranjos cromossômicos ocorreram durante a divergência das espécies. 

Geralmente, espécies mais relacionadas exibem menor número de 

rearranjos do que espécies distantes (FERGUSON-SMITH; YANG; 

O’BRIEN, 1998).  

As homologias detectadas pela pintura cromossômica são úteis para 

o mapeamento genético das espécies, para estudos de evolução 

cromossômica, determinando, assim, os rearranjos que ocorreram durante 

a evolução. Entretanto, tal técnica não permite a detecção de rearranjos 

intra-cromossômicos e também não é bem sucedida quando aplicada entre 

grupos de animais filogeneticamente distantes. Apesar dessas limitações, a 

pintura é capaz de determinar linhas de descendência entre diversas 

espécies (FERGUSON-SMITH; TRIFONOV, 2007).  



 

 

 

A pintura cromossômica comparativa se iniciou com hibridações de 

sondas humanas em outros primatas (MORESCALCHI et al., 1997; 

RICHARD; LOMBARD; DUTRILLAUX, 1996; WIENBERG et al., 1990). 

Posteriormente, as sondas cromossômicas humanas foram hibridadas em 

outras ordens de mamíferos, permitindo o reconhecimento de sequências 

de DNA conservadas e revelando que grandes blocos de DNA têm sido 

transmitidos sem grandes alterações durante a evolução da classe 

Mammalia (FERGUSON-SMITH; TRIFONOV, 2007; FERGUSON-SMITH; 

YANG; O’BRIEN, 1998; SCHERTHAN et al., 1994).    

À medida que as novas tecnologias foram avançando, foi possível a 

obtenção de sondas cromossômicas de qualquer espécie de vertebrado que 

dispõe de cultura celular (FERGUSON-SMITH; YANG; O’BRIEN, 1998; 

YANG; GRAPHODATSKY, 2009). Entretanto, a maioria dos trabalhos de 

pintura cromossômica envolve sondas cromossômicas obtidas de espécies 

de mamíferos, de modo que experimentos de Zoo-FISH com sondas de 

outros vertebrados (aves, répteis e principalmente anfíbios) ainda são muito 

escassos na literatura (DOBIGNY; YANG, 2008).   

Com relação aos roedores, análises com sondas humanas em 

representantes não pertencentes à superfamília Muroidea, como os 

Sciuridae (esquilos), mostraram um cariótipo altamente conservado, que 

retém muitas sintenias ancestrais (RICHARD et al., 2003). Em 

contrapartida, os roedores da superfamília Muroidea possuem cariótipos 

muito rearranjados, de tal modo que dados de pintura cromossômica com 

sondas de espécies muito distantes podem ser de difícil interpretação. Por 

isso, sondas do roedor Mus musculus (superfamília Muroidea, família 

Muridae) foram utilizadas para serem hibridadas em lâminas de roedores 

muróideos (HASS; SBALQUEIRO; MULLER, 2008; ROMANENKO et al., 

2006). 

Hass, Sbalqueiro e Muller (2008), utilizando tais sondas, verificaram 

27 regiões de homologia com 10 cromossomos de cinco espécies de 

roedores sul-americanos: Akodon cursor, A. montensis, A. paranaensis, A. 

serrensis e Oligoryzomys flavescens, mostrando conservação evolutiva dos 

cromossomos 1, 4, 6, 7, 11, 14, 15, 18, 19 e X. Contudo, como as famílias 



 

 

 

Muridae e Cricetidae possuem o ancestral comum que divergiu 

provavelmente há cerca de 31,1 milhões de anos, a hibridação de M. 

musculus em cricetídeos pode não ser tão esclarecedora (SWIER et al., 

2009).  

Diante disso, Swier et al. (2009) isolaram sondas cromossômicas da 

espécie Sigmodon hispidus (família Cricetidae, subfamília Sigmodontinae) 

para hibridar em outras nove espécies do mesmo gênero, com o objetivo de 

determinar as mudanças cariotípicas ocorridas entre as espécies de 

Sigmodon. Assim, sugeriram um possível cariótipo ancestral para o gênero.  

Outro estudo recente, que utilizou sondas espécie-específicas de 

roedores da subfamília Sigmodontinae, foi realizado por Ventura et al. 

(2009). Os autores compararam os cariótipos de quatro espécies de Akodon 

e os resultados revelaram homologia completa entre os complementos de 

Akodon sp. n. (2n = 10), A. cursor (2n = 15), A. montensis (2n = 24) e A. 

paranaensis (2n = 44), evidenciando inúmeros rearranjos cromossômicos 

entre as espécies. A pintura mostrou oito segmentos sintênicos 

compartilhados entre A. montensis, A. cursor e Akodon sp. n., cinco 

associações exclusivas para A. cursor e seis para Akodon sp. n. Foi 

detectada também homologia quase completa dos cromossomos X e até 

mesmo do Y, indicando que tais espécies passaram por um processo 

recente de intensa diferenciação autossômica, no qual a homologia total 

dos cromossomos sexuais foi conservada, excetuando na espécie Akodon 

sp. n. 

Os roedores neotropicais possuem grande variabilidade cariotípica e 

são modelos úteis para investigação de evolução cromossômica utilizando 

pintura cromossômica comparativa. Além de auxiliar na compreensão dos 

rearranjos que ocorreram durante a evolução das espécies, a pintura 

cromossômica detecta homologias que podem ser usadas para construção 

de mapas citogenéticos (PIECZARKA; NAGAMACHI, 2005).  

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

     
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

CONCLUSÕES GERAIS 



 

 

 

 

1) As análises por citogenética convencional em 117 exemplares do 

gênero Oligoryzomys revelaram O. flavescens (2n=64, 65, 66, NF=66), O. 

fornesi (2n=62, NF=64), O. microtis (2n=64, NF=64), O. moojeni (2n=70, 

NF=72), O. nigripes (2n=62, NF=78-82), Oligoryzomys sp. A (2n=70, 

NF=72) e O. stramineus (2n=52, NF=68) e novos números fundamentais 

foram descritos para O. microtis (NF=64) e O. moojeni (NF=72).   

2) O. flavescens, O. fornesi, O. microtis, O. moojeni, O. nigripes e O. 

stramineus apresentam cariótipos espécie-específicos, úteis para a 

citotaxonomia do gênero.  

3) Um novo cariótipo está sendo descrito para Oligoryzomys sp. A, com 

2n=70, NF=72. Uma nova forma para o par 8 (homomórfica acrocêntrica) de 

O. nigripes foi observada, assim como um caso de mosaicismo 

(2n=61,X/62,XX).  

4) O. fornesi foi coletado em novas localidades para as quais a espécie 

não havia sido registrada, de modo que sua distribuição é mais ampla do 

que o relatado anteriormente. 

5) As variações nos cromossomos sexuais de O. flavescens, O. fornesi, 

O. microtis e O. moojeni, devido à adição/deleção de heterocromatina 

constitutiva e inversão pericêntrica estão sendo descritas pela primeira vez 

na literatura.  

6) A banda G de O. fornesi e O. stramineus está sendo apresentada 

pela primeira vez na literatura, assim como os dados de FISH telomérica.                             

7) Este trabalho reforça a importância de maiores esforços de coletas 

para conhecimento da biodiversidade brasileira e reitera a citogenética 

como uma ferramenta para diagnosticar as espécies de Oligoryzomys, uma 

vez que esse marcador é fundamental para a citotaxonomia do grupo, pois 

seus representantes possuem morfologia externa semelhante e de difícil 

distinção e algumas dessas espécies ocorrem em simpatria. 

8) Estudos de evolução cromossômica em Oligoryzomys, a partir de 

pintura cromossômica comparativa, estão sendo apresentados pela primeira 

vez na literatura. 



 

 

 

9) Os resultados revelaram uma complexa reorganização genômica 

envolvendo os cariótipos das cinco espécies estudadas, embora sequências 

teloméricas intersticiais não tenham sido detectadas. 

10) A pintura cromossômica mostrou 31 regiões de homologia em O. 

fornesi, 32 em O. microtis, 33 em O. nigripes e O. rupestris e 34 regiões em 

Oligoryzomys sp. 2. 

11) O. rupestris (2n=46) e Oligoryzomys sp. 2 (2n=44) são as espécies 

que possuem os cariótipos mais rearranjados, sendo que a fusão em 

tandem originou os três maiores pares no cariótipo dessas espécies.  

12) Os dados de pintura cromossômica corroboram os dados prévios de 

que a fusão cêntrica é o evento responsável pela diferença no número 

diplóide de O. rupestris e Oligoryzomys sp. 2.  

13) O cromossomo X de O. moojeni mostrou homologia entre o X e o Y 

das outras espécies, revelando, possivelmente, a região 

pseudoautossômica.  

14) Rearranjos complexos estão envolvidos na diferenciação cariotípica 

de Oligoryzomys, tais como: inversões pericêntricas, fissões, fusões em 

tandem, fusão cêntrica, perda/inativação, reposicionamento e 

ganho/ativação de centrômero.  
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