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RESUMO

DI-NI1ZO, C. B. Citotaxonomia e evolucdo cromossémica em
Oligoryzomys (Rodentia, Sigmodontinae). 2013. 163 f. Dissertagao
(Mestrado em Biotecnologia) - Instituto de Ciéncias Biomédicas,
Universidade de Sao Paulo, Sao Paulo, 2013.

Os roedores do género Oligoryzomys estao distribuidos por toda a regidao
Neotropical. Devido a sua homogeneidade morfolégica, ha inumeras
controvérsias com relacdo as entidades taxondmicas do grupo; porém, o
caridtipo tem sido uma ferramenta muito valiosa para diagnose das
espécies. O objetivo do presente trabalho é caracterizar citogeneticamente
as espécies do género Oligoryzomys, contribuir para a citotaxonomia, e
investigar a evolugdo cromossdmica no género. A dissertacdo esté
estruturada em quatro partes: no Capitulo 1, sera apresentada a revisao
bibliografica sobre a tematica do trabalho e o Capitulo 2 tratard de toda a
metodologia empregada para o desenvolvimento do mesmo. Os resultados
serdo apresentados nos Capitulos 3 e 4. O Capitulo 3 abordara os
resultados obtidos empregando as técnicas de citogenética classica, a partir
das quais foram analisados 117 exemplares pertencentes as 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 cariétipos espécie-especificos e, dessa forma,
reiteramos a importancia da informacdo citogenética para a citotaxonomia
do grupo. No Capitulo 4, serdo mostrados os dados de pintura
cromossémica realizados em cinco espécies de Oligoryzomys a partir de
sondas cromossdmicas de O. moojeni, uma das espécies com maior
numero dipléide do género. A pintura cromossémica comparativa (Zoo-
FISH) revelou hibridagdo em 29 segmentos autossdmicos 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 reorganizagcdo gendomica nha
evolucdo cromossdmica do género, decorrente de fissbes, fusdes em
tandem, rearranjos Robertsonianos e perda/inativagdo, ganho/ativacédo ou
reposicionamento de centrémero.

Palavras-chave: Oligoryzomys. Citotaxonomia. Evolugcdo cromossémica.
Pintura Cromossomica.



ABSTRACT

DI-NI1ZO, C. B. Citotaxonomy and chromosome evolution in
Oligoryzomys (Rodentia, Sigmodontinae). 2013. 163 p. Masters thesis
(Biotechnology) - Instituto de Ciéncias Biomédicas, Universidade de Sao
Paulo, Sao 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.



CAPITULO 1 -
INTRODUGAO GERAL



1.1 Os roedores Neotropicais

A ordem Rodentia € a mais abundante e diversificada entre os mamiferos,
representando cerca de 42% das espécies viventes, e estima-se que
aproximadamente 2277 espécies facam parte deste grupo (MUSSER; CARLETON,
2005). Seus representantes estdo amplamente distribuidos por quase todos os
continentes e habitam diferentes tipos de ambientes, tais como: desertos, florestas,
montanhas, pantanos, pradarias, savanas e rios e possuem habitos noturnos ou
crepusculares (CARLETON, 1984; NOWAK, 1991).

Em decorréncia da grande diversidade alcancada por seus representantes e
da distribuicdo cosmopolita, h4 muitas divergéncias entre diferentes autores em
relacdo a taxonomia do grupo, de modo que a classificacdo dos roedores é incerta
tanto em niveis taxondmicos elevados quanto ao nivel especifico (MUSSER;
CARLETON, 2005; WEKSLER, 1996; WOOD, 1958).

A familia Cricetidae, uma das 33 familias da ordem Rodentia, € composta
por seis subfamilias, dentre as quais estd a subfamilia Sigmodontinae, com
representantes principalmente distribuidos na regido Neotropical (MUSSER;
CARLETON, 2005).

Considera-se que os sigmodontineos sejam altamente diversificados e
tiveram uma rapida irradiacdo pela regido Neotropical (STEPPAN; ADKINS;
ANDERSON, 2004). Essa subfamilia tem sido alvo de estudos tanto com dados
morfolégicos (HOOPER; MUSSER, 1964; REIG, 1980, 1984; WEKSLER, 1996)
quanto com moleculares (D’ELIA, 2003; D’ELIA et al., 2006; SMITH; PATTON,
1999; WEKSLER; PERCEQUILLO; VOSS, 2006), mas problemas taxondmicos
ainda persistem.

A subfamilia Sigmodontinae foi subdividida formalmente em tribos; tanto o
namero de tribos quanto os seus componentes também variam muito, de acordo
com diferentes autores (D’ELIA et al., 2007; MUSSER; CARLETON, 2005; REIG,
1986; SMITH; PATTON, 1999). A discrepancia no numero de tribos e géneros
(Tabela 1.1) é decorrente do aumento no numero de estudos morfoldgicos,
moleculares e citogenéticos, assim como maiores esforcos e ampliacdo das
metodologias de coletas, que levaram a descricdo de novas espécies, validacdo

de outras, elevacédo de subgéneros a categoria de géneros e esclarecimento de



algumas relacbes de parentesco (D’ELIA et al., 2007; MUSSER; CARLETON,

2005; WEKSLER, 2003).

Tabela 1.1 - Classificacao tribal dos roedores sigmodontineos, de acordo com
Musser e Carleton (2005) e Reig (1984), com base em caracteres
morfologicos, e D’Elia et al. (2007), com base em morfologia e
sistematica molecular.

Reig (1984)

Musser e Carleton (2005)

D'Elia et al. (2007)

Akodontini (10)
Ichthyomyirli 4)
Oryzomyini (13)
Phyllotini (14)
Scapteromyini (3)
Sigmodontini (2)
Wiedomyini (1)
Incertae sedis (4)

Akodontini (19)
Ichthyomyirli 5)
Oryzomyini (18)
Phyllotini (14)
Reithrodontini (3)
Sigmodontini (1)
Thomasomyini (4)
Wiedomyini (1)
Incertae sedis (8)

Abrotrichini (5)
Akodontini (14)
Ichthyomyirli (5)
Oryzomyini (26)
Phyllotini (10)
Reithrodontini (1)
Sigmodontini (1)
Thomasomyini (5)
Wiedomyini (1)

Incertae sedis (11)

Os numeros entre parénteses representam o numero de géneros de cada tribo. *Indica
a tribo a qual pertence o género Oligoryzomys, foco deste trabalho.

1.1.1 A tribo Oryzomyini

A tribo Oryzomyini é a mais diversa da subfamilia Sigmodontinae e a
ampla diversidade esta refletida em variacdes morfolégicas, ecoldgicas e
cromossdbmicas (GARDNER; PATTON, 1976; SILVA, 1994; WEKSLER,;
PERCEQUILLO, 2011; WEKSLER; PERCEQUILLO; VOSS, 2006). Além disso, é
a tribo que possui 0 maior numero de taxons, contando com aproximadamente
114 espécies (WEKSLER; PERCEQUILLO, 2011).

Ha muitas divergéncias entre os autores em relacdo aos géneros e
subgéneros da tribo Oryzomyini. Na revisdo mais recente, Musser e Carleton (2005)
agruparam 18 géneros nessa tribo (Tabela 1.2).

O género Oryzomys, por exemplo, foi considerado o mais diverso dentre 0s
orizominos, e chegou a ser composto por quase metade das espécies de Oryzomyini
(MUSSER; CARLETON, 1993; REIG, 1984). Os atuais géneros Melanomys,
Microryzomys, Nesoryzomys, Oecomys e Oligoryzomys ja foram considerados

subgéneros de Oryzomys e posteriormente elevados a categoria de género apos



analises morfologicas, cromossdémicas 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 morfolégicos e
moleculares, nomearam 10 novos géneros, todos anteriormente referidos como
Oryzomys. Assim, de acordo com essa nova classificacdo, o género Oryzomys ficou
restrito ao “grupo palustris” e, consequentemente, o niumero de géneros na tribo
subiu para 28 (Tabela 1.2).

Posteriormente, Percequillo, Weksler e Costa (2011) descreveram um
novo género para Oryzomyini, endémico da Floresta Atlantica, denominado
Drymoreomys. Mais recentemente, Pine, Timm e Weksler (2012) elevaram a
espécie Sigmodontomys aphrastus a categoria de género, sendo esse novo
género denominado Tanyuromys e, portanto, Oryzomyini passou a ser composta
por 30 géneros (Tabela 1.2).

Tabela 1.2 - Géneros atuais que compdem a Tribo Oryzomyini

Autores Géneros

Amphinectomys, Handleyomys, Holochilus,
Lundomys, Megalomys, Melanomys,

Musser e Carleton Microakodontomys, Microryzomys, Neacomys,
(2005) Nectomys, Nesoryzomys, Noronhomys, Oecomys,
Oligoryzomys, Oryzomys, Pseudoryzomys,
Sigmodontomys e Zygodontomys

Amphinectomys, Handleyomys, Holochilus,
Lundomys, Megalomys, Melanomys, Microryzomys,
Neacomys, Nectomys, Nesoryzomys, Noronhomys,
) Oecomys, Oligoryzomys, Oryzomys,

Weksler, Percequillo € | pseydoryzomys, Sigmodontomys, Zygodontomys,
Voss (2006) Scolomys, Aeglalomys Cerradomys
Eremoryzomys Euryoryzomys Hylaeamys
Mlndomys Nephelomys Oreoryzomys
Sooretamys e Transandlnomys

Percequillo, Weksler e Todos os considerados por Weksler, Percequillo e

Costa (2011) Voss (2006) + Drymoreomys
Pine, Timm e Weksler Todos os anteriores + Tanyuromys
(2012)

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



1.1.2 O género Oligoryzomys

Os representantes do género Oligoryzomys possuem habitos noturnos,
sao terrestres e alimentam-se de sementes, insetos e frutas (EMMONS; FEER,
1997). Popularmente, sdo chamados de “ratos do arroz”, pois podem ser
encontrados frequentemente nos arrozais. Sao morfologicamente semelhantes e
trata-se do género mais especioso dentro da Tribo Oryzomyini (MUSSER,;
CARLETON, 2005; WEKSLER; PERCEQUILLO, 2011).

O género esta amplamente distribuido pela regido 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 Pacifica e Atlantica e todos os tipos de biomas, como Caatinga,
Cerrado, Floresta Atlantica, Amazoénia, Chaco e Pampas (EMMONS; FEER,
1997). Algumas espécies sdao, inclusive, endémicas de certos biomas, enquanto
outras possuem distribuicbes mais abrangentes (BONVICINO; WEKSLER, 1998;
PARESQUE, 2010; WEKSLER; BONVICINO, 2005).

O numero de espécies do género € 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 numero estd subestimado, pois, nos ultimos anos, diversos
trabalhos sobre o género foram publicados com descricdes de espécies novas,
caridtipos novos e validacbes de espécies anteriormente consideradas
sindnimas. 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 género 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 - Compilacdo dos dados cariotipicos de Oligoryzomys: espécie, numero dipléide (2n) e numero fundamental (NF),
sinonimias, localidade e referéncias.

(continua)

Espécie 2n NF Referido como Localidade Referéncia

0. andinus 60 70 Peru e Bolivia 1

O. arenalis - - Costas éaridas e semiaridas do Peru 2

O. brendae - - Noroeste Argentina 2

O. chacoensis 58 74 Mato Grosso e Mato Grosso do Sul - Brasil (Cerradoe 3, 4
Chaco), Paraguai

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) Colémbia, Equador, Peru, Bolivia (Andes) 1

O. flavescens 64-68 66-72 Sul da Bahia ao Rio Grande do Sul - Brasil (Pampas, 5,6,7
Mata Atlantica, Cerrado), Argentina, Bolivia, Uruguai

O. fornesi 62 64-66  O. eliurus Bahia, Goias, Minas Gerais, Pernambuco, Paraiba - 7,8
Brasil (Cerrado e Caatinga), Paraguai

O. fulvescens 60 72,74 Regido norte do Brasil, Guianas, Equador 9,10

O. griseolus - - Venezuela e Colémbia 2

O. longicaudatus 56 66 Chile e Argentina 11

O. magellanicus 54 66 Sul da Patag0nia, incluindo Tierra del fuego 11

O. messorius 56 58 O. fulvescens Roraima (Amazonia) 7

O. microtis 64 64,66 O. longicaudatus (var. 2) Brasil e Peru (Amazonia) 1,12,13,*

O. moojeni 70 72,74, Oligoryzomys sp. Goias, Minas Gerais, Tocantins - Brasil (endémicado 7, 14, 15, *

76 Cerrado)

O. nigripes 61,62 78-82 O. delticola, O. eliurus Pernambuco ao Rio Grande do Sul, estendendo-sea 16, 17
Minas Gerais - Brasil (Mata Atlantica, Cerrado)

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




Tabela 1.3 - Compilacdo dos dados cariotipicos de Oligoryzomys: espécie, numero dipléide (2n) e numero fundamental (NF),
sinonimias, localidade e referéncias.

(conclusao)

Espécie 2n NF Referido como Localidade Referéncia
Goias, Minas Gerais, Paraiba, Pernambuco, Piaui,

O. stramineus 52 68-70 Ceara - Brasil (Cerrado e Caatinga) 4,8,19
Mato Grosso e Para - Brasil (transicdo Cerrado-

O. utiaritensis 72 76 O. nigripes Amazonia) 20

O. vegetus 54 68 Panamé 2

0. victus - - Sao Vicente - Antilhas (Localidade tipo) 2

Oligoryzomys sp. 2 44,45 52,53 Oligoryzomys sp. 2 Serra do Cip6, Minas Gerais - Brasil (Localidade tipo) 18

Oligoryzomys sp. A 70 72 Apiacas, Mato Grosso - Brasil (Amazonia) *

Oligoryzomys sp. B 66 74 O. microtis Amapa - Brasil (Amaz6nia) 7

*Presente trabalho; 1.

(2012).

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.



No Brasil, as espécies estado distribuidas 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, Goias, Bahia, oeste de Pernambuco e
Distrito Federal; O. fulvescens, norte do Para e Amapéa, Roraima e nordeste
do Amazonas; O. messorius, Roraima; O. microtis distribui-se nos estados
do Acre, Rondbnia, sul do Para e do Amazonas e norte de Mato Grosso; O.
moojeni, sul do Tocantins, norte de Goias 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 Goias; O. stramineus, norte de Minas
Gerais, nordeste de Goias, sudeste do Piaui, Cear4, Pernambuco e
Paraiba; e O. utiaritensis ocorre em Mato Grosso e no Para (AGRELLOS et
al., 2012; BONVICINO; OLIVEIRA; D’'ANDREA, 2008; FERNANDES;
D’ANDREA; BONVICINO, 2012; MUSSER; CARLETON, 2005; SILVA;
YONENAGA-YASSUDA, 1997).

Com relacdo ao status de conservacao de Oligoryzomys, segundo a
IUCN (2012), O. victus € considerada extinta e as espécies O. brendae, O.
moojeni e O. rupestris sdo deficientes em dados.

Nos ultimos anos, estudos multidisciplinares envolvendo ecologia,
morfologia, citogenética e filogenia molecular aumentaram
consideravelmente, de modo que novas informacdes vém sendo
adicionadas para o género. Ainda assim, o numero de espécies validas,

suas relagdes e seus limites de distribuicdo continuam pouco claros.

1.1.2.1 Estudos de filogenia molecular em Oligoryzomys

Durante muito tempo, Oligoryzomys foi considerado subgénero do
antigo género Oryzomys. Carleton e Musser (1989) propuseram que
Oligoryzomys fosse elevado a categoria de género pleno, de acordo com
caracteristicas morfolégicas especificas que esse grupo compartilha.

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

foi efetivamente considerado género pleno, devido ao monofiletismo



observado a partir da reconstrucdo filogenética obtida empregando
sequéncias génicas aliadas a estudos morfologicos.

A partir dos anos 2000, surgiram outros trabalhos abordando a
filogenia do grupo, com dados morfolégicos, 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 relacdes de parentesco entre as
espécies permanecem controversas. Ainda assim, algumas congruéncias
filogenéticas foram encontradas por mais de um autor em diferentes
analises. 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 irmdo das demais espécies do género. Além disso, O. nigripes foi
recuperado como grupo irméo 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 ndo agrupam com os O. flavescens da Bolivia.

Miranda et al. (2008), a partir de andlises baseadas em sequéncias
do gene citocromo-b, obtiveram as relagdes filogenéticas de Oligoryzomys
arranjadas em um padrdo de ocupacdo da América do Sul, de acordo com
um gradiente norte-sul (Figura 1.1). Nesta analise, O. microtis, de origem
amazobnica, foi recuperada como irmd das demais espécies. Embora os
autores ressaltem a formacdo de dois grupos, “Pampa-Andino” e
“Amazbnia-Cerrado”, este ultimo ndo pode ser considerado monofilético,
pois as espécies da Amazonia e Cerrado ndo formam um clado. Apenas as
espécies que ocorrem nos Pampas e nos Andes compdem o clado mais
derivado na analise, que justificaria a ocupacdo em direcdo ao sul da
América do Sul.

Mais recentemente, Agrellos et al. (2012) apresentaram uma filogenia
molecular para o género, na qual um maior namero de taxons foi utilizado e
sete novas espécies foram incluidas na amostra, tornando a informacéo

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



al. (2008). O. microtis também foi recuperada como irma das demais
espécies e as relacdes entre o clado “Pampa-Andino” foram igualmente
recuperadas. Entretanto, este clado nao foi recuperado como o0 mais
derivado da filogenia, uma vez que a inclusdo de novos dados modificou
consideravelmente as relacdes entre as demais espécies. Assim, ndo foi
observado um padrdo entre os clados e o0s biomas que as espécies
ocupam. Neste mesmo trabalho, O. utiaritensis foi revalidada e mostrou-se
irma de O. moojeni (Figura 1.2).

Neste contexto, fica clara a necessidade de desenvolvimento de mais
estudos de inferéncia filogenética envolvendo todas as espécies do género
e outros marcadores moleculares para a melhor compreensao das relacdes

filogenéticas do grupo.



Figura 1.1 - Filogenia molecular, baseada em sequéncias do gene
citocromo-b, para o género Oligoryzomys.
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Figura 1.2 Filogenia molecular,

baseada em sequéncias do
citocromo-b, para o género Oligoryzomys.

gene

to outgroups

[ MVZ190401

100/1 ——BYU19014

| O. microtis

100/
100/1

NK101588
100/1 —TK163369

BYU15215
61/0.93

100/1

72/0.76

99/1

|MN36928

1= MN36746 | O. fornesi

| O. costaricensis

0071 - BYU15217 |O. vegetus
67/0.98

ASNHC1665
ASNHC1666
MVZ154463

R LB012 | O. longicaudatus

| O. fulvescens

IPAT  O. magellanicus

85/0.7
76/0.97

MN37699

75/0.94

57/0.93

MN37751

CRB1430

UFPB357

NK11547

| O. flavescens
TK62932
100/ 15-0r22498
|UFPB1827
100/1 =MN46410

O. andinus

I O. chacoensis
| O. stramineus

O. nigripes

NK42266

O. messorius

T MN50322
100/ 1 —=MN50326

O. rupestris

TK138080

771<0.5 AMNH257262

100/1

66/1

MN36426
MN67087
84/1 MN50307

0.04

100 /1 “TEL1481

MN37756
TK17858
MN36832

MN75609

MN75596
SV8357
MN75620
MN75593
MN75597
MN75594
MN75592
MN75622
MN75598
MN75613

TEL147
i o I O. destructor

I O. delicatus

| Oligoryzomys sp.

MN50314

O. moojeni

MN75612

MN75619
MN75626
MN75616
SVS306
MN75625

O. utiaritensis

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



1.1.2.2 Estudos citogenéticos em Oligoryzomys

O género Oligoryzomys apresenta grande variabilidade cariotipica e
os numeros dipléides geralmente sdo 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
cariotipicas descritas para Oligoryzomys e, segundo Silva (1999), na
literatura sdo encontrados casos em que diferentes caridtipos foram
relacionados a mesma entidade taxondmica ou diferentes espécies
apresentam o mesmo carioétipo.

Um dos exemplos de maiores discrepancias ocorre em O.
longicaudatus, o qual tem seu nome e distribuicdo geografica envolvidos em
grande controvérsia. Gardner e Patton (1976) descreveram quatro formas
cariotipicas 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, morfolégicos e moleculares mostram que
O. longicaudatus tem seus limites de distribuicdo no Chile e Argentina.

Primeiramente, com base em morfologia, foram descritas trés
subespécies para Oligoryzomys longicaudatus: O. longicaudatus
longicaudatus, O. longicaudatus phillipi e O. longicaudatus magellanicus
(OSGOOD, 1943). Muitos anos mais tarde, analises citogenéticas
mostraram a presenca de dois caribtipos distintos, sendo 2n=56 para O. |.
longicaudatus e O. I. phillipi e 2n=54 para O. |. magellanicus (GALLARDO,;
PATTERSON, 1985). Cerca de cinco anos depois, Gallardo e Palma (1990)
demonstraram que as subespécies O. |. longicaudatus e O. I. phillipi sdo
morfologicamente uniformes e as sinonimizaram a O. longicaudatus. Além
disso, os autores elevaram a subespécie O. longicaudatus magellanicus ao
nivel especifico, sendo chamada de O. magellanicus.

Sbalqueiro et al. (1991) estudaram citogeneticamente diferentes
populacdes de O. flavescens e encontraram trés numeros dipléides



distintos: 2n=64, 65 e 66. Tal variacéo foi decorrente da presenca de um ou
dois cromossomos acrocéntricos pequenos em alguns individuos,
interpretados como cromossomos supernumerarios (Bs). Estudos
citogenéticos mais recentes indicaram que O. flavescens pode ter de 0 a 4
cromossomos supernumerarios (ANDRADES-MIRANDA et al., 2001,
PARESQUE, 2004).

Aniskin e Volobouev (1999) fizeram analises comparativas de bandas
C e G nos cariotipos de O. microtis e O. flavescens coletados na Bolivia 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 cariétipo 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 cariétipo com 2n=66, NF=74, para exemplares
coletados no Amapa e correlacionaram-no a mesma espécie. Mais
recentemente, Miranda et al. (2008) realizaram analises filogenéticas com
alguns marcadores moleculares e verificaram que tais individuos com
2n=66, NF=74, poderiam representar outra espécie ainda nado descrita
(Oligoryzomys sp. B, Tabela 1.3), pois ndo agruparam com individuos
identificados como O. microtis na filogenia.

A validade de algumas espécies também tem sido questionada. Por
exemplo, O. messorius foi considerada sinénimo junior de O. fulvescens,
mas os dados cariotipicos e moleculares mostraram que se trata de uma
espécie valida (ANDRADES-MIRANDA et al., 2001; MIRANDA et al., 2008).

Em outro exemplo da grande confusdo existente no género
Oligoryzomys, os limites morfologicos e cariotipicos 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 composicoes
cariotipicas distintas para O. nigripes (2n=62, NF=78-82), cuja elevada
diversidade cariotipica foi relacionada a inversdes pericéntricas nos pares

autossdbmicos 2, 3, 4 e 8 e variagbes na morfologia dos cromossomos



sexuais, posicionando O. nigripes como uma das espécies que possui mais
polimorfismos entre os roedores Neotropicais.

Essas caracteristicas de O. nigripes, adicionadas a sua ampla
distribuicdo, levaram a inUmeras controvérsias na literatura. Exemplo disso
ocorreu durante muito tempo, envolvendo O. nigripes e O. delticola, pois
ambas apresentavam morfologia externa e cariétipos idénticos (2n=62,
NF=78-82). Bonvicino e Weksler (1998) consideraram essas espécies
sindnimas; Paresque (2004) e Silva (1999) confirmaram a interpretacédo de
Bonvicino e Weksler (1998), ja que comparacdes citogenéticas revelavam o
mesmo padrdo de bandas e rearranjos envolvendo os mesmos pares
cromossémicos. Francés e D’Elia (2006) propuseram que ambos os taxons
sdo sindnimos por serem indistinguiveis por dados de morfologia craniana.

Hé& controvérsias também em relacdo a Oligoryzomys eliurus, que, de
acordo com semelhancas morfoldgicas, foi considerada sinébnimo junior de
O. nigripes (BONVICINO; WEKSLER, 1998). Entretanto, Andrades-Miranda
et al. (2001) descreveram caridtipos 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 regides do Cerrado. J4 Bonvicino e Geise
(2006), Bonvicino e Weksler (1998), Myers e Carleton (1981) e Paresque
(2004) correlacionaram o cariétipo com 2n=62 e NF=64 a O. fornesi.

Silva e Yonenaga-Yassuda (1997) descreveram dois cariotipos
inéditos para o género: Oligoryzomys sp. 1 (2n=46, NF=52) e Oligoryzomys
sp. 2 (2n=44,45, NF=52,53) e realizaram estudos de evolucado
cromossdmica, com base em bandas C, G, localizacdo das Ag-RONs e
FISH telomérica. A associacao de tais dados indicou que fusdo céntrica € o
evento responsavel pela diferenciacdo dos numeros dipldides dessas duas
espécies novas de Oligoryzomys.

Weksler e Bonvicino (2005) publicaram uma revisdo taxondmica de
Oligoryzomys do Cerrado brasileiro e descreveram duas novas espécies
endémicas deste bioma: Oligoryzomys moojeni (2n=70, NF=74) e
Oligoryzomys rupestris (2n=46, NF=52), sendo esse Ultimo cari6étipo
idéntico ao de Oligoryzomys sp. 1 descrito previamente por Silva e
Yonenaga-Yassuda (1997).



Mais recentemente, Oligoryzomys utiaritensis (anteriormente
considerada sindnimo juanior de O. nigripes) foi revalidada por Agrellos et al.
(2012). Segundo o0s autores, estudos morfolégicos, morfométricos,
filogenéticos e cariotipicos mostraram claramente que ambas as espécies
sdo entidades taxon6micas distintas. De fato, com relacdo ao cariotipo, O.
nigripes possui 2n=62, NF=78-82, enquanto O. utiaritensis apresenta
2n=72, NF=76, o maior numero dipléide descrito para o género. Além disso,
O. nigripes estad distribuido ao longo da Mata Atlantica e regides de
transicdo de Cerrado e O. utiaritensis, em regides de Cerrado e Floresta
Amazonica.

Conforme apresentado anteriormente, estudos citogenéticos em
Oligoryzomys claramente representam uma ferramenta valiosa para a
diagnose das espécies. Além disso, o género € um modelo para estudo de
evolucdo cromossOmica, pois apresenta diversos tipos de rearranjos e
variabilidade intra e interespecifica (PARESQUE, 2004, 2010).

1.2 Relevancia da citogenética molecular

A “Citogenética molecular” passou a ser rotineiramente aplicada com o
desenvolvimento da tecnologia de hibridacdo in situ. A partir de entdo, foi
possivel a localizacdo de sequéncias especificas de &cidos nucléicos nos
cromossomos, garantindo a associagdo dos dados moleculares sobre
sequéncias de DNA com informacdes cromossémicas (SCHWARZACHER;
HESLOP-HARRISON, 2000).

A técnica se baseia na desnaturacdo do DNA-alvo, presente nos
cromossomos metafdsicos ou interfasicos, e na aplicacdo de sequéncias
complementares isoladas de DNA ou RNA (sondas) que se ligam ao sitio exato
onde a sequéncia ocorre naturalmente (GUERRA, 2005).

Nos primeiros protocolos de hibridacdo, que foram desenvolvidos ainda
no final da década de 1960, as sondas eram marcadas com isétopos
radioativos. Com o estabelecimento de novas tecnologias, a marcacao
isotopica foi substituida gradativamente por marcagdo com outras moléculas,

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



a ser chamada de FISH (do inglés: 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
sequéncias unicas ou de poucas copias, Uteis em mapeamento, localizacéo e
ordenamento de sequéncias de DNA ou genes nos cromossomos; (ii) sondas
de DNA repetitivo disperso, que sao sequéncias repetitivas dispersas ao longo
dos cromossomos e marcam uniformemente todo o genoma; (iii) sondas
gendmicas, constituidas por um grande numero de sequéncias Unicas e
repetitivas, que marcam todos o0s cromossomos igualmente; (iv) sondas
cromossomicas, um conjunto de sequéncias génicas ou nao-génicas de um
determinado cromossomo que pode ser reunido para formar uma sonda capaz
de “pintar” apenas aquele cromossomo; (v) sondas de sequéncias repetitivas
organizadas em tandem: o DNA ribossémico, centromérico e o telomérico, por
exemplo, que tém sido amplamente empregados em diversos tipos de estudos
(GUERRA, 2005).

As sondas cromossomo-especificas levaram ao desenvolvimento da
técnica de pintura cromossOémica, que permite corar simultaneamente cada

cromossomo ou pedacos dele em cores diferentes (secao 1.2.2).

1.2.1 FISH com sondas teloméricas (TTAGGG),

Os telbmeros sao estruturas formadas por proteinas e DNA,
localizados nas extremidades dos cromossomos, que impedem a fusdo com
outros cromossomos e os protegem da degradacao (ZAKIAN, 1995).

Experimentos de FISH com a sequéncia (TTAGGG), de telémeros,
realizados em diversas espécies de vertebrados, mostraram a presenca da
sequéncia em posicdes teloméricas e nado-teloméricas (estas Ultimas
denominadas também sequéncias teloméricas intersticiais ou ITS — do
inglés interstitial telomeric sequences). Essa sequéncia €& extremamente
conservada entre diferentes grupos e, por isso, € considerada uma sonda

importante para estudos de evolugcdo cromossémica (MEYNE et al., 1990).



Enquanto a hibridacdo exclusivamente telomérica implica se tratar da
regido do telémero funcional, a origem e funcédo das repeticdes (TTAGGG),
nos sitios ndo-telomeéricos ainda séo contraditorias.

Em alguns casos, sitios nédo-teloméricos de (TTAGGG), podem
representar sequéncias remanescentes de teldbmeros, resultantes de
rearranjos cromossémicos, tais como inversdes, fusdes céntricas e fusdes
em tandem ocorridos durante a evolucao cariotipica de muitos vertebrados
(ANDRADES-MIRANDA et al., 2002; LEE; SASI; LIN, 1993; MEYNE et al.,
1990; RUIZ-HERRERA et al., 2002). Porém, essa condicdo parece nao ser
universal, uma vez que foram localizadas ITS em cromossomos de
cariotipos que ndo sofreram variacées numéricas ou estruturais (WILEY et
al., 1992) e localizadas préximas ou dentro de blocos de heterocromatina
constitutiva (METCALF; ELDRIDGE; JOHNSTON, 2004; MEYNE et al.,,
1990; PAGNOZZI; SILVA; YONENAGA-YASSUDA, 2000).

Estudos das localizacbes das sequéncias teloméricas tém sido
realizados em diferentes espécies de vertebrados e tém demonstrado que
h4 uma variedade de mecanismos que podem levar ao surgimento de
(TTAGGG), em sitios intersticiais; entre eles: (i) as ITS seriam derivadas de
cromossomos envolvidos em rearranjos durante a evolucdo cariotipica e
representariam sequéncias remanescentes nos Cromossomos recém-
formados; (ii) poderiam ser resultantes da amplificagdo de sequéncias
(TTAGGG),; (iii) resultariam de permuta, transposicao e trocas desiguais de
cromatides irmas; (iv) introducdo de sequéncias teloméricas pela enzima
telomerase; e (v) integracdo de segmentos extracromossOmicos ou
transposons com sequéncias teloméricas (MEYNE et al.,, 1990; RUIZ-
HERRERA et al., 2008; WILEY et al., 1992).

Assim, ndo ha um consenso em relacdo a presenca ou auséncia de
ITS e rearranjos cromossdmicos, de modo que diferentes mecanismos
podem estar ocorrendo nos diversos grupos de vertebrados estudados
(SILVA, 1999).



1.2.2 FISH com sondas cromossdmicas (Pintura Cromossoémica)

Quando a hibridacdo in situ fluorescente € realizada com sondas
derivadas de cromossomos inteiros ou pedacos cromossémicos, €
denominada “Pintura cromossémica” (FERGUSON-SMITH; YANG;
O’BRIEN, 1998). Caso as sondas cromossbmicas de uma espécie sejam
utilizadas para hibridar cromossomos de outra espécie, a técnica passa a
ser chamada de *“Pintura cromossbmica comparativa” ou Zoo-FISH
(CHOWDHARY; RAUDSEPP, 2001).

As sondas cromossdmicas podem ser obtidas por microdisseccado ou
citometria de fluxo. No caso da citometria de fluxo, os cromossomos sao
separados por tamanho e razdo AT/CG, a partir de um grafico denominado
cariétipo de fluxo (ver Figura 4.1, Capitulo 4).

O cariotipo de fluxo € caracteristico para cada espécie e pequenas
variacdes dentro da mesma espécie sdo normalmente resultantes de
diferentes quantidades de DNA repetitivo dos individuos (FERGUSON-
SMITH; YANG; O'BRIEN, 1998).

A Zoo-FISH é capaz de detectar sintenias entre espécies diferentes.
Dessa forma, pode ocorrer hibridacdo em apenas um cromossomo,
indicando que todo o cromossomo é conservado; ou, em outros casos,
muitos cromossomos ou partes deles sao pintados, indicando que varios
rearranjos cromossdmicos ocorreram durante a divergéncia das espécies.
Geralmente, espécies mais relacionadas exibem menor namero de
rearranjos do que espécies distantes (FERGUSON-SMITH; YANG;
O’BRIEN, 1998).

As homologias detectadas pela pintura cromossémica séo Uteis para
0 mapeamento genético das espécies, para estudos de evolucao
cromossdmica, determinando, assim, 0s rearranjos que ocorreram durante
a evolucdo. Entretanto, tal técnica ndo permite a deteccdo de rearranjos
intra-cromossdmicos e também ndo é bem sucedida quando aplicada entre
grupos de animais filogeneticamente distantes. Apesar dessas limitacdes, a
pintura é capaz de determinar linhas de descendéncia entre diversas
espécies (FERGUSON-SMITH; TRIFONOV, 2007).



A pintura cromossémica comparativa se iniciou com hibridacdes de
sondas humanas em outros primatas (MORESCALCHI et al.,, 1997;
RICHARD; LOMBARD; DUTRILLAUX, 1996; WIENBERG et al., 1990).
Posteriormente, as sondas cromossomicas humanas foram hibridadas em
outras ordens de mamiferos, permitindo o reconhecimento de sequéncias
de DNA conservadas e revelando que grandes blocos de DNA tém sido
transmitidos sem grandes alteracbes durante a evolugcdo da classe
Mammalia (FERGUSON-SMITH; TRIFONOV, 2007; FERGUSON-SMITH,;
YANG; O'BRIEN, 1998; SCHERTHAN et al., 1994).

A medida que as novas tecnologias foram avancando, foi possivel a
obtencdo de sondas cromossdmicas de qualquer espécie de vertebrado que
dispde de cultura celular (FERGUSON-SMITH; YANG; O’BRIEN, 1998;
YANG; GRAPHODATSKY, 2009). Entretanto, a maioria dos trabalhos de
pintura cromossémica envolve sondas cromossémicas obtidas de espécies
de mamiferos, de modo que experimentos de Zoo-FISH com sondas de
outros vertebrados (aves, répteis e principalmente anfibios) ainda sdo muito
escassos na literatura (DOBIGNY; YANG, 2008).

Com relacdo aos roedores, analises com sondas humanas em
representantes nado pertencentes a superfamilia Muroidea, como o0s
Sciuridae (esquilos), mostraram um caridtipo altamente conservado, que
rettm muitas sintenias ancestrais (RICHARD et al., 2003). Em
contrapartida, os roedores da superfamilia Muroidea possuem cariotipos
muito rearranjados, de tal modo que dados de pintura cromossdémica com
sondas de espécies muito distantes podem ser de dificil interpretacdo. Por
isso, sondas do roedor Mus musculus (superfamilia Muroidea, familia
Muridae) foram utilizadas para serem hibridadas em laminas de roedores
muréideos (HASS; SBALQUEIRO; MULLER, 2008; ROMANENKO et al.,
2006).

Hass, Sbalqueiro e Muller (2008), utilizando tais sondas, verificaram
27 regibes de homologia com 10 cromossomos de cinco espécies de
roedores sul-americanos: Akodon cursor, A. montensis, A. paranaensis, A.
serrensis e Oligoryzomys flavescens, mostrando conservacgédo evolutiva dos

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



Muridae e Cricetidae possuem o0 ancestral comum que divergiu
provavelmente ha cerca de 31,1 milhdes de anos, a hibridacdo de M.
musculus em cricetideos pode ndo ser tdo esclarecedora (SWIER et al.,
2009).

Diante disso, Swier et al. (2009) isolaram sondas cromossémicas da
espécie Sigmodon hispidus (familia Cricetidae, subfamilia Sigmodontinae)
para hibridar em outras nove espécies do mesmo género, com o objetivo de
determinar as mudancas cariotipicas ocorridas entre as espécies de
Sigmodon. Assim, sugeriram um possivel cariotipo ancestral para o género.

Outro estudo recente, que utilizou sondas espécie-especificas de
roedores da subfamilia Sigmodontinae, foi realizado por Ventura et al.
(2009). Os autores compararam os cariotipos 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 inimeros rearranjos cromossémicos
entre as espécies. A pintura mostrou oito segmentos sinténicos
compartilhados entre A. montensis, A. cursor e Akodon sp. n., cinco
associacdes 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 diferenciacdo autossémica, no qual a homologia total
dos cromossomos sexuais foi conservada, excetuando na espécie Akodon
sp. n.

Os roedores neotropicais possuem grande variabilidade cariotipica e
sdo modelos Uteis para investigacdo de evolucdo cromossdmica utilizando
pintura cromossémica comparativa. Além de auxiliar na compreensédo dos
rearranjos que ocorreram durante a evolucdo das espécies, a pintura
cromossOmica detecta homologias que podem ser usadas para construgao
de mapas citogenéticos (PIECZARKA; NAGAMACHI, 2005).



CONCLUSOES GERAIS



1) As analises por citogenética convencional em 117 exemplares do
género 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 numeros 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 cariotipos espécie-especificos, Uteis para a
citotaxonomia do género.

3) Um novo caridtipo esta sendo descrito para Oligoryzomys sp. A, com
2n=70, NF=72. Uma nova forma para o par 8 (homomorfica acrocéntrica) 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
ndo havia sido registrada, de modo que sua distribuicdo € mais ampla do
que o relatado anteriormente.

5) As variagfes nos cromossomos sexuais de O. flavescens, O. fornesi,
O. microtis e O. moojeni, devido a adicao/delecdo de heterocromatina
constitutiva e inversao pericéntrica estdo sendo descritas pela primeira vez
na literatura.

6) A banda G de O. fornesi e O. stramineus esta sendo apresentada
pela primeira vez na literatura, assim como os dados de FISH telomérica.

7) Este trabalho reforgca a importancia de maiores esfor¢cos 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 dificil
distincdo e algumas dessas espécies ocorrem em simpatria.

8) Estudos de evolucdo cromossémica em Oligoryzomys, a partir de
pintura cromossémica comparativa, estdo sendo apresentados pela primeira

vez na literatura.



9) Os resultados revelaram uma complexa reorganizacdo gendmica
envolvendo os cariotipos das cinco espécies estudadas, embora sequéncias
teloméricas intersticiais ndo tenham sido detectadas.

10) A pintura cromossOmica mostrou 31 regidbes de homologia em O.
fornesi, 32 em O. microtis, 33 em O. nigripes e O. rupestris e 34 regides em
Oligoryzomys sp. 2.

11) O. rupestris (2n=46) e Oligoryzomys sp. 2 (2n=44) sao as espécies
que possuem o0s cariétipos mais rearranjados, sendo que a fusdao em
tandem originou os trés maiores pares no cariétipo dessas espécies.

12) Os dados de pintura cromossémica corroboram os dados prévios de
que a fusdo céntrica é o evento responsavel pela diferenca no namero
diploide de O. rupestris e Oligoryzomys sp. 2.

13) O cromossomo X de O. moojeni mostrou homologia entre o X e 0 Y
das outras espeécies, revelando, possivelmente, a regiao
pseudoautossémica.

14) Rearranjos complexos estdo envolvidos na diferenciacdo cariotipica
de Oligoryzomys, tais como: inversdes pericéntricas, fissdes, fusfes em
tandem, fusdo céntrica, perdal/inativacdo, reposicionamento e

ganho/ativacado de centrémero.
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