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RESUMO 
 
TEIXEIRA, Gisele Amaro, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, fevereiro de 
2018. Citogenética clássica e molecular de formigas neotropicais. Orientador: 
Pedro Crescêncio Souza Carneiro. Coorientadora: Silvia das Graças Pompolo. 
 
A citogenética compreende o estudo do cariótipo das espécies por meio de técnicas 

clássicas (número e morfologia dos cromossomos e bandamentos) e moleculares (por 

exemplo hibridização in situ fluorescente - FISH). Os estudos citogenéticos, 

clássicos e moleculares, em formigas têm grande aplicabilidade em áreas como 

evolução, conservação de espécies e na taxonomia. O conceito de taxonomia 

integrativa evidencia a importância da integração de dados de diversas áreas da 

ciência para auxiliar na delimitação de espécies. Dados citogenéticos moleculares 

empregando FISH para localização de genes ribossomais em formigas neotropicais 

são escassos e disponíveis apenas para 25 espécies. A maioria das espécies 

apresentou um par cromossômico carreador desses genes, exceto Dinoponera 

gigantea e Camponotus renggeri. Esses genes mostraram-se ricos em pares de bases 

GC em praticamente todas as espécies, com exceção de Dolichoderus voraginosus. 

A aplicação dos estudos citogenéticos moleculares para a compreensão da evolução 

cromossômica e auxilio a resolução taxônomica demonstrado até o momento em 

Formicidae, mostra a relevância da extensão de estudos que visem o mapeamento 

físico de genes rDNA nas diferentes espécies de formigas. Assim, no primeiro 

capítulo foi realizado a FISH para mapeamento físico de genes ribossomais 18S em 

10 espécies de formigas neotropicais com representantes em três subfamílias 

(Ponerinae, Formicinae, Myrmicinae), além do emprego da técnica de coloração com 

o fluorocromo CMA3, com o intuito de verificar a composição de bases desses genes. 

No segundo capítulo, seguindo a proposta da taxonomia integrativa, foram estudadas 

por meio da citogenética clássica e molecular quatro espécies de Gnamptogenys 

(Ectatominae), sendo uma delas, a Gnamptogenys striatula, uma espécie de ampla 

complexidade taxonômica. Todas as quatorze espécies estudadas apresentaram um 

par carreador dos genes rDNA 18S que coincidiram com as regiões ricas em pares 

GC, semelhante a maioria das espécies estudadas. Em Wasmannia auropunctata e 

Camponotus atriceps foi observado um heteromorfismo sutil do tamanho das regiões 

de rDNA 18S que pode ter origem por duplicações/deleções devido à crossing-over 

desigual. Polimorfismos cromossômicos envolvendo regiões de genes ribossomais 
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18S foram observados em Odontomachus bauri e Gnamptogenys regularis, que 

podem ter origem por duplicações/deleções dessas sequências gênicas repetitivas. 

Esses dados são inéditos em formigas.  Os genes rDNA 18S localizados na região 

pericentromérica de um par metacêntrico na formiga cultivadora de fungo 

Myrmicocrypta sp. pode indicar uma característica ancestral nesse grupo. A 

localização dos genes rDNA 18S observada em Acromyrmex echinatior representa 

uma evidência de uma inversão cromossômica em Acromyrmex. Os números 

cromossômicos e fórmulas cariotípicas observadas nas quatro Gnamptogenys spp. 

foram: 2n=24 (18m+6sm) em G. triangularis de Araponga-MG, 2n=26 (24m+2sm, 

25m+1sm) em G. regularis de Ponte Nova-MG, 2n=32 (20m+10sm+2st) em G. 

striatula do Rio de Janeiro-RJ, 2n=34 (18m+8sm+8st, 18m+7sm+9st) em G. 

striatula de Petrópolis-RJ, 2n=34 (18m+8sm+8st) em G. moelleri de Viçosa-MG e 

Petrópolis-RJ e 2n=44 (22m+14sm+8st) em G. moelleri de Açailândia-MA. Em G. 

striatula de Petrópolis foi observado um polimorfismo cromossômico no par 

cromossômico 17, que pode ter sido originado de duplicações devido à crossing-over 

desigual ou translocações. Embora G. moelleri apresente caracteres morfológicos 

bem estabelecidos, a população de Açailândia apresentou nítidas variações 

cromossômicas em relação às populações de Viçosa e Petrópolis, sugerindo que 

essas podem ser espécies crípticas e isso deve ser melhor investigado. Diferenças 

cariotípicas foram observadas entre as populações de G. striatula do Rio de Janeiro e 

Petrópolis demonstrando que a citogenética pode ser uma ferramenta útil na 

resolução dos problemas taxonômicos dessa espécie. 
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ABSTRACT 
 
TEIXEIRA, Gisele Amaro, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, February, 2018. 
Classical and Molecular cytogenetics of Neotropical ants. Advisor: Pedro 
Crescêncio Souza Carneiro. Co-advisor: Silvia das Graças Pompolo. 
 
Cytogenetics includes the study of the karyotype of the species through classical 

techniques (number, morphology of chromosomes, and banding) and molecular 

techniques (e.g. fluorescence in situ hybridization - FISH). The classical and 

molecular cytogenetics studies have widely applied in evolution, species 

conservation and taxonomy. The definition of integrative taxonomy highlights the 

importance of integrating data from different areas of science to assist the 

delimitation of species. Molecular cytogenetic data that have used FISH to physically 

map the ribosomal genes of Neotropical ants are scarce, and such data are available 

for only 25 species. Most species showed a single pair of NOR bearers, except 

Dinoponera gigantea and Camponotus renggeri. These genes are rich in GC base 

pairs in practically all species, with the exception of Dolichoderus voraginosus. The 

application of molecular cytogenetic studies to the understanding of chromosome 

evolution and aid to the taxonomic resolution demonstrated to date in Formicidae 

shows the relevance of the extension of studies aimed at the physical mapping of 

rDNA genes in the different ant species. Thus, in the first chapter, FISH was used to 

physical map 18S ribosomal genes in ten Neotropical ant species with 

representatives of three subfamilies (Ponerinae, Formicinae, Myrmicinae). In 

addition, the CMA3 fluorochrome staining technique was performed, in order to 

verify the base composition of these genes. . In the second chapter, following 

integrative taxonomy proposal, four species of Gnamptogenys (Ectatominae) were 

studied through classical and molecular cytogenetics. One of them was 

Gnamptogenys striatula, which has a complex taxonomy. All fourteen studied 

species showed a pair of 18S rDNA bands that coincided with GC-rich regions, 

similar to the most of the species already studied. In Wasmannia auropunctata and 

Camponotus atriceps, a small heteromorphism in the size of the 18S rDNA regions 

was observed, which may have origin in duplications/deletions due to unequal 

crossing-over between homologous chromosomes. Chromosomal polymorphisms 

involving 18S ribosomal genes regions were observed in Odontomachus bauri and 

Gnamptogenys regularis, which may have origin in duplications/deletions of these 
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repetitive genetic sequences. These data are inedited in ants. The 18S rDNA genes 

located in the pericentromeric region of a metacentric pair on the fungus-growing ant 

Myrmicocrypta sp. may indicate an ancestral characteristic in this group. The 

location of the 18S rDNA genes observed in Acromyrmex echinatior represents an 

evidence of a paracentric inversion in Acromyrmex. The karyotypes observed in the 

four Gnamptogenys spp. were: 2n=24 (18m+6sm) in G. triangularis from Araponga-

MG, 2n=26 (24m+2sm, 25m+1sm) in G. regularis from Ponte Nova-MG, 2n=32 

(20m+10sm+2st) in G. striatula from Rio de Janeiro-RJ, 2n=34 (18m+8sm+8st, 

18m+7sm+9st) in G. striatula from Petrópolis-RJ, 2n=34 (18m+8sm+8st) in G. 

moelleri from Viçosa-MG and Petrópolis-RJ and 2n = 44 (22m + 14sm + 8st) in G. 

moelleri from Açailândia-MA. In G. striatula from Petrópolis, a chromosomal 

polymorphism was observed in pair 17, which may have origin in duplications due to 

unequal crossing-over or translocations. Although G. moelleri presented well defined 

morphological characters, the population of Açailândia presented distint 

chromosomal variations in relation to those of Viçosa and Petrópolis, suggesting that 

these may be cryptic species and which should be further investigated. Karyotype 

differences were observed between populations of G. striatula from Rio de Janeiro 

and Petrópolis, indicating that cytogenetics may be an auxiliary tool for solving 

taxonomic problems of this species. 
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INTRODUÇÃO GERAL  
 

Família Formicidae 

 

As formigas constituem um grupo diverso de insetos com mais de 13000 

espécies descritas que estão incluídas na família Formicidae (Bolton 2018). Esta 

abrange 17 subfamílias: Agroecomyrmecinae, Amblyponinae, Aneuretinae, 

Apomyrminae, Dolichoderinae, Dorylinae, Ectatomminae, Formicinae, 

Heteroponeriane, Leptanillinae, Martialinae, Myrmeciinae, Myrmicinae, 

Paraponerinae, Ponerinae, Proceratiinae e Pseudomyrmecinae (Bolton 2018). Esses 

himenópteros habitam os mais variados ambientes terrestres, com exceção dos polos 

(Höldobler e Wilson 1990). As formigas são eussociais, pois apresentam 

características como cuidado cooperativo com a prole (as operárias alimentam, 

carregam e limpam as larvas), sobreposição de gerações dentro de um mesmo ninho 

e divisão reprodutiva do trabalho (operárias estéreis e rainha fértil) (Wilson e 

Hölldobler 2005).  

O sistema de reprodução sexual observado nas formigas em geral é a 

partenogênese arrenótoca, em que os machos são produzidos a partir de ovos não 

fertilizados (partenogênese, reprodução assexuada) sendo haploides e as fêmeas são 

produzidas a partir de ovos fertilizados (reprodução sexuada) sendo diploides 

(Gokhman e Kuznetsova 2017). Nesse sistema, a determinação do sexo é por 

haplodiploidia, ou seja, os machos são haploides e herdam apenas o lote 

cromossômico materno e as fêmeas são diploides herdam os lotes cromossômicos de 

ambos os pais (Gokhman e Kuznetsova 2017).  Algumas espécies apresentam uma 

forma peculiar de sistema de reprodução sexual que é a partenogênese telítoca. Nesse 

sistema, as fêmeas diploides desenvolvem novas fêmeas diploides por 

partenogênese, ou seja, a partir de ovos não fertilizados.  Em algumas espécies como 

Mycocepurus smithii existem populações assexuadas, em que não ocorrem machos, e 

operárias e rainhas são produzidas por telitoquia. Em outras, como em Wasmannia 

auropunctata, esse sistema é utilizado somente para produção de castas reprodutoras 

e, ainda, em Platythyrea punctata somente a produção de operárias é por telitoquia 

(Rabeling e Kronauer 2013).   

 

Citogenética: clássica e molecular 

http://antcat.org/catalog/430014
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A citogenética é uma área da genética que combina conhecimentos 

citológicos e genéticos e estuda o cariótipo dos organismos, ou seja, as características 

dos cromossomos como número, morfologia, grau de condensação, organização, 

função e replicação, além de suas variações durante a evolução ocasionadas por 

rearranjos cromossômicos. Para estudo do número e morfologia dos cromossomos 

normalmente faz-se a coloração dos cromossomos com o corante convencional 

Giemsa, que também auxilia na observação de outras características como 

constrições secundárias, par heteromórfico sexual, presença de cromossomo B e 

alterações cromossômicas numéricas e estruturais. Além disso, é possível observar 

padrão de distribuição de heterocromatina no cariótipo pela coloração com Giemsa 

(Imai et al. 1988). Em Formicidae, estudos citogenéticos já foram conduzidos em 

mais de 750 espécies (Lorite & Palomeque 2010) e a variação cromossômica 

observada é de 2n=2 em Myrmecia croslandi (Crosland e Crozier 1986) e 2n=120 

em Dinoponera lucida (Mariano et al. 2008).  

Os bandamentos cromossômicos evidenciam regiões específicas dos 

cromossomos que não seriam possíveis de serem visualizadas somente com 

coloração convencional com Giemsa (Sumner 2003). Uma dessas técnicas é a 

coloração com fluorocromos base-específicos, que são substâncias que emitem 

fluorescência quando excitadas em comprimentos de ondas específicos e tem 

afinidade para determinadas categorias de bases nitrogenadas (AT ou GC) (Sumner 

2003, Kasahara 2009). Esses fluorocromos podem funcionar como marcadores 

citológicos para caracterizar cariótipos sendo muito úteis na comparação de espécies 

(Kasahara 2009).  

Os fluorocromos Cromomicina A3 (CMA3) e 4',6-diamidino-2-fenilindol 

(DAPI) tem afinidade por regiões ricas em pares de bases GC e AT, respectivamente, 

e a utilização desses fluorocromos para estudo dos cariótipos de formigas vem 

aumentando nos últimos anos (Barros et al. 2010, Santos et al. 2010, 2016, Cardoso 

et al. 2014, Cristiano et al. 2013, Barros et al. 2014, 2015, 2016, Teixeira et al. 2017, 

Aguiar et al. 2017). Com o fluorocromo CMA3, nesses estudos, já foram observadas 

espécies com apenas um par de marcações, com dois pares de marcações ou com 

múltiplas marcações. A maioria das espécies não apresenta marcações diferenciais 

ricas em AT detectadas com o DAPI, somente um padrão negativo complementar 

referente às regiões ricas em GC observadas com o CMA3. No entanto, W. 
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auropunctata (Souza et al. 2011) e Mycetophylax conformis e Mycetophylax simplex 

(Cardoso et al. 2014) apresentaram múltiplas marcações ricas em AT. 

A utilização de técnicas da biologia molecular para o estudo do cariótipo das 

espécies caracteriza a citogenética molecular (Speicher e Carter 2005). Uma das 

técnicas da citogenética molecular é a hibridização in situ fluorescente (FISH) que 

envolve a hibridização de segmentos de DNA/RNA marcados com fluorescência 

(sondas) com o DNA-alvo complementar nos cromossomos (Guerra 2004). O 

princípio da hibridização baseia-se na desnaturação do DNA cromossômico e na sua 

renaturação sob a presença de sondas marcadas com fluorocromos, assim, a sonda 

irá se ligar às regiões complementares ao DNA cromossômico e o sinal da sonda 

será detectado em um microscópio de fluorescência (Guerra 2004). Uma das 

aplicações dessa técnica é o mapeamento físico e preciso de genes ribossomais 

(rDNA 45S e 5S), que se apresentam em várias cópias in tandem no genoma dos 

eucariotos, podendo os clusters estarem localizados em um único cromossomo ou 

vários (Sumner 2003). Uma característica importante desses genes ribossomais é que 

sua sequência de nucleotídeos é muito conservada evolutivamente e, portanto, são 

particularmente úteis como marcadores genéticos (Guerra 2004, Sumner 2003). No 

entanto, a sequência do gene rDNA 5S é mais variável que a do rDNA 45S (Guerra 

2004).  

As regiões organizadoras de nucléolo (NORs) correspondem aos genes 

ribossomais 18S, 5.8S e 28S (rDNA 45S) e geralmente formam uma estrutura 

característica nos cromossomos, a região de constrição secundária (Sumner 2003).  

Cada cópia do gene rDNA 45S é constituída, nessa ordem para a maioria dos 

organismos, pelos genes ribossomais 18S, 5.8S e 28S, os espaçadores internos 

transcritos entre esses genes, os espaçadores externos transcritos flanqueando os 

genes 18S e 28S, uma região denominada de espaçador intergênico não transcrita, 

além da região do promotor que contém duas sequências importantes para a 

formação do complexo transcricional, o elemento de controle a jusante e o núcleo 

promotor (Sumner 2003, Raska et al. 2004). O gene rDNA 45S geralmente se 

localiza em uma região distinta da NOR (Sumner 2003).  

Os RNAs ribossômicos são os mais abundantes dentre os RNAs existentes 

em uma célula (Sumner 2003). Os genes da NOR são transcritos em uma unidade de 

RNAr 45S pela DNA polimerase I no nucléolo onde também são processados 

(Sumner 2003, Xue e Barna 2012). Os rRNA transcritos a partir desses genes 
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ribossomais irão constituir as subunidades maior e menor dos ribossomos. Em 

mamíferos, o rRNA 18S irá compor em associação com 32 proteínas ribossomais a 

subunidade menor 40S enquanto que os rRNAs 28S, 5.8S e 5S irão compor a 

subunidade maior 60S com auxílio de 47 proteínas ribossomais (Xue e Barna 2012). 

Dados citogenéticos moleculares empregando FISH para localização de 

genes ribossomais em formigas neotropicais são escassos e estão disponíveis para 26 

espécies que incluem os gêneros: Dinoponera (Mariano et al. 2008, Aguiar et al. 

2011), Anochetus (Santos et al. 2010), Acromyrmex (Barros et al. 2016, Teixeira et 

al. 2017), Mycocepurus (Barros et al. 2012), Dolichoderus (Santos et al. 2016), Atta 

(Barros et al. 2015, Teixeira et al. 2017), Camponotus (Aguiar et al. 2017) e 

Trachymyrmex (Barros et al. no prelo). Dentre essas espécies neotropicais estudadas, 

a maioria apresentou apenas um par cromossômico carreador dos genes ribossomais 

45S ou 18S, com exceção de Dinoponera gigantea (Aguiar et al. 2011) e 

Camponotus renggeri (Aguiar et al. 2017). Recentemente, o mapeamento de genes 

ribossomais 5S em formigas foi conduzido em três espécies: Camponotus renggeri, 

Camponotus rufipes e Camponotus cingulatus, que apresentaram esses genes na 

região terminal de todos os cromossomos. Essa localização dos blocos de rDNA 5S 

coincidiu com a heterocromatina terminal nessa espécies, um padrão peculiar que 

precisa ser investigado em estudos futuros (Aguiar et al. 2017).  

  O CMA3 evidencia regiões ricas em pares de bases GC, e como as regiões 

de genes ribossomais (rDNA) possuem alta freqüência desses pares de bases, 

usualmente as marcações de CMA3 e FISH coincidem (Sumner 2003). Essa 

correspondência de regiões ricas em GC e de rDNA 45S ou 18S foi observada para a 

maioria das formigas neotropicais que tiveram seus genes ribossomais mapeados 

(por exemplo Mariano et al. 2008, Santos et al. 2016, Barros et al. 2014, 2015, 

Teixeira et al. 2017, Aguiar et al. 2017). No entanto, nem todas as regiões ricas em 

GC evidenciadas com o CMA3 correspondem aos genes rDNA. Nas formigas 

neotropicais Mycocepurus goeldii (Barros et al. 2010, 2012), Acromyrmex niger 

(Barros et al. 2016), Dolichoderus lutosus, Dolichoderus diversus e Dolichoderus 

bidens (Santos et al. 2016), Acromyrmex striatus (Cristiano et al. 2013, Teixeira et 

al. 2017) e Trachymyrmex holmgreni (Barros et al. no prelo) foram observados 

apenas um par cromossômico carreador de genes ribossomais e regiões CMA3
+
 

localizadas em mais de um par de cromossomos. Além disso, uma observação 

peculiar foi descrita em Dolichoderus voraginosus em que não se observou uma 
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correspondência entre as regiões ricas em GC, localizadas na região centromérica de 

todos os cromossomos, e os agrupamentos de rDNA 45S localizados na região 

terminal do braço menor do maior par metacêntrico (Santos et al. 2016). Isso 

demonstra a importância da complementação de dados citogenéticos clássicos com 

moleculares (Barros et al. 2016, Teixeira et al. 2017).  

Estudos citogenéticos clássicos e moleculares em formigas têm grande 

aplicabilidade e relevância em áreas como citotaxonomia, evolução, filogenia e 

conservação de espécies (Mariano et al. 2008, Santos et al. 2010, 2016, Barros et al. 

2015, Cristiano et al. 2013, Aguiar et al. 2017). O conceito de taxonomia integrativa, 

que tem sido muito discutido, corresponde à integração de dados de diversas áreas da 

ciência para auxiliar na delimitação de espécies (Schlick-Steiner et al. 2010). Nesse 

contexto, a citogenética tem se mostrado uma ferramenta útil na resolução de grupos 

taxonômicos complexos em Formicidae (Cristiano et al. 2013, Correia et al. 2016, 

Santos et al. 2016, Aguiar et al. 2017). Esses estudos citogenéticos em formigas 

mostraram variações cariotípicas nítidas entre os táxons morfologicamente 

complexos estudados, o que permitiu distingui-los, seja em relação ao número, 

morfologia cromossômica, padrão de bandamentos cromossômicos (citogenética 

clássica) e/ou a distribuição das regiões de genes ribossomais (citogenética 

molecular), auxiliando na taxonomia dos mesmos. 

Rearranjos cromossômicos são responsáveis por diferenças cariotípicas 

interindividuais ou interespecíficas observadas nos diferentes organismos (Kasahara 

2009) e podem originar polimorfismos cromossômicos em populações naturais 

(White 1973). Polimorfismos cromossômicos foram definidos por Sumner (1990) 

como resultado de inversões e outros rearranjos em que somente as formas selvagem 

e as rearranjadas são possíveis de ocorrer sendo essas claramente descontínuas. 

Vários estudos de variações cromossômicas estão de acordo com esse conceito, pois 

em uma mesma população observam-se os portadores heteromórficos do rearranjo e 

os indivíduos homomórficos para um ou outro tipo de cromossomos, podendo existir 

formas distintas de constituição cariotípica (Kasahara 2009). O estudo citogenético 

em diferentes populações de espécies de formigas tem permitido a identificação e 

caracterização de polimorfismos cromossômicos e a compreensão da dinâmica 

evolutiva cromossômica nas espécies (Mariano et al. 2008, Aguiar et al. 2017).  

É bastante comum observar em diferentes organismos variações entre os 

cromossomos homólogos referentes a tamanho ou intensidade no padrão de 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Schlick-Steiner%2520BC%255BAuthor%255D&cauthor=true&cauthor_uid=19737081
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coloração de marcações observadas em técnicas citogenéticas. Essas variações são 

denominadas de heteromorfismos cromossômicos, um termo mais neutro, 

reconhecido em 1985 durante o ISCN (Supplement to the Paris Conference), que 

indica diferentes formas cromossômicas que não necessariamente são descontínuas e, 

ainda, não obrigatoriamente ocorrem juntas no mesmo habitat. Os heteromorfismos 

cromossômicos mais comuns são os de regiões heterocromáticas e de regiões de 

genes ribossomais (NORs). Nesse último, as diferenças no tamanho das regiões de 

rDNA entre os homólogos carreadores desses genes é devido a variações no número 

de cópias in tandem dessas sequências ribossomais (Sumner 1990, Kasahara 2009). 

Heteromorfismos de regiões de genes ribossomais em formigas já foram relatados, 

por exemplo, em Anochetus altiquamis e Anochetus horridus (Santos et al. 2010), 

Azteca trigona (Cardoso et al. 2012) e Camponotus cingulatus (Aguiar et al. 2017).  

Portanto, para conhecer o número, localização e composição de bases dos 

genes ribossomais no cariótipo de outras formigas neotropicais, no primeiro capítulo 

deste estudo foi realizado o FISH para mapeamento de genes ribossomais 18S em 10 

espécies de formigas neotropicais com representantes em três subfamílias 

(Ponerinae, Formicinae, Myrmicinae), além do emprego da técnica de coloração com 

o fluorocromo CMA3, com o intuito de verificar correspondência na localização das 

regiões ricas em pares de bases GC e dos genes ribossomais 18S.  

No segundo capítulo foram estudadas por meio da citogenética clássica 

(número, morfologia cromossômica e localização das regiões ricas em pares de bases 

GC, AT) e molecular (localização dos genes rDNA 18S) quatro espécies de 

Gnamptogenys, sendo uma delas, a Gnamptogenys striatula Mayr, 1884, uma 

espécie com grande complexidade taxonômica que há tempos é um desafio aos 

mirmecólogos (Lattke et al. 2008).   
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Mapeamento de genes ribossomais 18S em dez espécies de formigas neotropicais  

 
Resumo 

 
Estudos citogenéticos moleculares que empregaram a técnica de hibridização 

in situ fluorescente (FISH) para mapeamento de genes ribossomais em formigas 

neotropicais foram conduzidos apenas em 25 espécies. Muitos desses estudos 

envolvendo citogenética molecular em Formicidae têm subsidiado hipóteses acerca 

da evolução cromossômica, filogenia e auxiliado na resolução taxonômica de 

diferentes espécies. A maioria das espécies que tiveram seus genes rDNA (45S ou 

18S) mapeados apresentaram apenas um par cromossômico carreador dos genes 

ribossomais, exceto Dinoponera gigantea e Camponotus renggeri. Além disso, os 

genes rDNA mostraram-se ricos em pares de bases GC em praticamente todas as 

espécies, com exceção de Dolichoderus voraginosus. A aplicação dos estudos 

citogenéticos moleculares para a compreensão da evolução cromossômica e 

resolução taxônomica demonstrado até o momento em Formicidae mostra a 

relevância da extensão de estudos que visem o mapeamento físico de genes rDNA 

nas diferentes espécies de formigas. Assim, o presente estudo teve por objetivo 

mapear os genes ribossomais 18S de dez espécies de formigas neotropicais: 

Acromyrmex echinatior, Camponotus atriceps, Crematogaster longispina, 

Gigantiops destructor, Myrmicocrypta sp., Pheidole germaini, Solenopsis geminata, 

Odontomachus bauri, Odontomachus haematodus e Wasmannia auropunctata, além 

de observar a riqueza de pares de bases GC. Todas as dez espécies apresentaram 

apenas um par de marcações para genes rDNA 18S, que foram ricas em pares de 

bases GC, semelhante a maioria das espécies de formigas neotropicais estudadas 

citogeneticamente. Em O. bauri foi observado um polimorfismo cromossômico 

envolvendo regiões de genes rDNA 18S que pode ter sido originado por 

duplicações/deleções dessas sequências gênicas repetitivas. Em W. auropunctata e C. 

atriceps um heteromorfismo sutil no tamanho dessas regiões de rDNA 18S também 

foi observado. Os genes rDNA 18S localizados na região pericentromérica de um par 

metacêntrico na formiga cultivadora de fungo Myrmicocrypta sp. pode indicar uma 

característica ancestral para esse grupo. A configuração da localização dos genes 

rDNA 18S observadas em A. echinatior representam uma evidência de uma inversão 

cromossômica em Acromyrmex. Os dados citogenéticos moleculares do presente 

estudo são os primeiros para a maioria dos gêneros aqui estudados e permitirão 
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discussões posteriores acerca da evolução desses genes ribossomais nos cariótipos 

dessas espécies e de formigas neotropicais. 
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Introdução  
 

A citogenética molecular é um campo da genética que compreende a 

utilização de técnicas da biologia molecular para estudo do cariótipo (Speicher e 

Carter 2005). Uma dessas técnicas é a hibridização in situ fluorescente (FISH) que 

envolve a hibridização de segmentos de DNA/RNA marcados com fluorescência 

(sondas da região de interesse) com o DNA-alvo complementar nos cromossomos 

(Guerra 2004). Uma das aplicações da FISH é o mapeamento físico e preciso dos 

genes ribossomais (rDNA) (Guerra 2004). Estes codificam os RNAs ribossômicos 

que em associação com várias proteínas irão constituir as subunidades maior e menor 

dos ribossomos (Xue e Barna 2012). As regiões organizadoras de nucléolo (NORs) 

correspondem aos genes ribossomais 45S (28S+18S+5.8S) e estão localizadas em 

porções no DNA que após sua condensação irão constituir as constrições secundárias 

nos cromossomos metafásicos (Sumner 2003). Os genes rDNA 45S se apresentam 

em várias cópias in tandem no genoma de eucariotos, podendo os clusters estarem 

localizados em um único cromossomo ou em vários (Sumner 2003). Uma 

característica importante desses genes ribossomais é que sua sequência de 

nucleotídeos é muito conservada evolutivamente e portanto são particularmente úteis 

como marcadores genéticos (Guerra 2004, Sumner 2003).  

O mapeamento físico de genes ribossomais utilizando a técnica de FISH em 

formigas neotropicais vem aumentando nos últimos anos e já foram conduzidos em 

25 das mais de 13.000 espécies descritas e incluem sete gêneros (Tabela 1). Dentre 

as espécies neotropicais estudadas, a maioria apresentou apenas um par 

cromossômico carreador dos genes ribossomais 18S ou 45S (18S+ 5.8S+ 28S), com 

exceção de Dinoponera gigantea com múltiplas marcações para rDNA 45S (Aguiar 

et al. 2011) e Camponotus renggeri com os rDNA 18S localizados em dois pares 

cromossômicos (Aguiar et al. 2017).  

Os estudos citogenéticos moleculares empregando FISH para localização de 

genes ribossomais em formigas neotropicais têm subsidiado hipóteses acerca da 

evolução cromossômica e filogenia, bem como tem auxiliado na resolução 

taxonômica de diferentes espécies (Santos et al. 2010, 2016, Teixeira et al. 2017, 

Aguiar et al. 2017). Por exemplo, o mapeamento físico de genes ribossomais 45S 

associado aos dados de número cromossômico, morfologia e localização de regiões 

ricas em pares de bases GC com o fluorocromo CMA3 em espécies de Anochetus e 
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Odontomachus possibilitaram um melhor entendimento da filogenia e dos processos 

de evolução cromossômica que levaram a divergência desses gêneros (Santos et al. 

2010). Os resultados permitiram apoiar a hipótese de que Odontomachus divergiu de 

uma linhagem de Anochetus por meio de rearranjos principalmente do tipo fissão 

cêntrica, e outros rearranjos menos frequentes (Santos et al. 2010). Outro exemplo 

mais recente foi o estudo citogenético conduzido por Aguiar et al. (2017) em 

Camponotus rufipes e Camponotus renggeri. Os autores mapearam os genes 

ribossomais 18S nessas duas espécies e observaram que C. rufipes tem apenas um 

par cromossômico carreador desses genes ribossomais e C. renggeri tem dois pares. 

Esses dados citogenéticos moleculares diferenciam de forma clara essas duas 

espécies, o que não está de acordo com a ideia de sinonimização que foi sugerida 

para os dois táxons (Aguiar et al. 2017).   

O fluorocromo Cromomicina A3 (CMA3) evidencia regiões ricas em pares de 

bases GC, e como as regiões de genes ribossomais (rDNA) possuem alta freqüência 

desses pares de bases, usualmente as marcações de CMA3 e FISH coincidem 

(Sumner 2003). Essa correspondência de regiões ricas em GC e de rDNA foi 

observada para a maioria das formigas neotropicais que tiveram seus genes 

ribossomais mapeados (Tabela 1). No entanto, nem todas as regiões ricas em GC 

evidenciadas com o fluorocromo CMA3 correspondem aos genes rDNA. Nas 

formigas neotropicais Mycocepurus goeldii (Barros et al. 2010, 2012), Acromyrmex 

niger (Barros et al. 2016), Dolichoderus lutosus, Dolichoderus diversus e 

Dolichoderus bidens (Santos et al. 2016) e Acromyrmex striatus (Cristiano et al. 

2013, Teixeira et al. 2017) foram observados apenas um par cromossômico carreador 

de genes ribossomais e regiões CMA3
+

 localizadas em mais de um par de 

cromossomos. Além disso, uma situação peculiar foi descrita em Dolichoderus 

voraginosus em que não se observou uma correspondência entre as regiões ricas em 

GC, localizadas na região centromérica de todos os cromossomos, e os agrupamentos 

de rDNA 45S localizados na região terminal do braço menor do maior par 

metacêntrico (Santos et al. 2016). Isso demonstra a importância da complementação 

de dados citogenéticos clássicos com moleculares (Barros et al. 2016, Teixeira et al. 

2017). 

A aplicação dos estudos citogenéticos moleculares para a compreensão da 

evolução cromossômica e resolução taxônomica demonstrado até o momento em 

Formicidae mostraa relevância da extensão de estudos que visem o mapeamento 
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físico de genes rDNA nas diferentes espécies de formigas. Portanto, para conhecer o 

número e localização dos genes ribossomais no cariótipo de outras formigas 

neotropicais, o presente estudo teve por objetivo mapear fisicamente os rDNA 18S 

de dez espécies representando três subfamílias (Formicinae, Myrmicinae e 

Ponerinae), bem como comparar os dados do fluorocromo CMA3 com os dados do 

FISH para rDNA 18S, a fim de verificar a composição de bases desses genes.  

 
Materiais e Métodos  
 

Dez espécies de formigas neotropicais tiveram suas sequências de genes 

ribossomais 18S fisicamente mapeadas: Acromyrmex echinatior (Forel, 1899), 

Camponotus atriceps (Fabricius, 1804), Crematogaster longispina Emery, 1890, 

Gigantiops destructor (Fabricius, 1804), Myrmicocrypta sp., Pheidole germaini 

Emery, 1896, Solenopsis geminata (Fabricius, 1804), Odontomachus bauri Emery, 

1892, Odontomachus haematodus (Linnaeus, 1758) e Wasmannia auropunctata 

(Roger, 1863) (Tabela 2). As coletas dos espécimes no território brasileiro foram 

autorizadas pelo Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade 

(ICMBio). Já os espécimes da Guiana Francesa foram coletados em parceria com o 

pesquisador Jérôme Orivel vinculado à EcoFoG (CNRS, UMR Ecologie des Forêts 

de Guyane). Espécimes adultos foram identificados pelo Dr. Jacques H. C. Delabie e 

depositados na coleção do Laboratório de Mirmecologia Centro de Pesquisas do 

Cacau (CEPEC/ Comissão Executiva para o Plano da Lavoura Cacaueira – CEPLAC 

– Brasil).  

As metáfases mitóticas foram obtidas de gânglios cerebrais de larvas após 

eliminação do meconium (pós-defecantes) utilizando a metodologia descrita por Imai 

et al. (1988). Os cromossomos foram organizados em ordem decrescente de tamanho 

alinhando-os na base do braço longo, e classificados segundo a metodologia de 

Levan et al. (1964) que considera a razão de braços dos cromossomos (r = braço 

longo/braço curto. Os programas utilizados foram o Adobe® Photoshop® CS6 para 

a montagem dos cariótipos e o Image Pro Plus® para a medição dos cromossomos.  

Lâminas da maioria das espécies, com exceção de A. echinatior, foram 

submetidas à coloração sequencial com os fluorocromos Cromomicina A3 (CMA3) e 

4',6-diamidino-2-fenilindol (DAPI) para localização de regiões ricas em bases GC e 

AT, respectivamente, de acordo com o protocolo desenvolvido por Schweizer (1980) 

com modificações.  
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Os genes rDNA 18S das dez espécies foram mapeados fisicamente pela 

técnica de FISH de acordo com o protocolo de Pinkel et al. (1986). A sonda da 

região rDNA 18S foi obtida por amplificação por reação em cadeia da polimerase 

(PCR) utilizando os primers 18SF1 (5'-GTC ATA TGC TTG TCT CAA AGA-3') e 

18SR1.1 (5’-CGC AAA TGA AAC TTT TTT AAT CT-3') desenhados para a 

espécie de abelha Melipona quinquesfasciata (Pereira 2006) e DNA total extraído da 

formiga Camponotus rufipes. As condições de amplificação utilizadas foram obtidas 

de Pereira (2006). As sondas da região rDNA 18S foram marcadas pelo método 

indireto utilizando-se digoxigenina-11-dUTP (Roche, Mannheim, Alemanha) e o 

sinal foi detectado com anti-digoxigenina-rodamina (Roche Applied Science).  

Para as técnicas de coloração sequencial com os fluorocromos e de FISH para 

rDNA 18S pelo menos 15 metáfases foram analisadas para cada espécie por técnica 

ou dois indivíduos por espécie (Tabela 2). As metáfases foram analisadas e/ou 

documentadas utilizando o microscópio de epifluorescência Olympus BX60 

acoplado com um sistema de captura de imagens QColor Olympus® utilizando os 

filtros WB (450–480 nm), WU (330-385 nm) e WG (510-550 nm) para os 

fluorocromos CMA3, DAPI e rodamina, respectivamente.  

 

Resultados e Discussão 

 

Todas as dez espécies de formigas neotropicais estudadas no presente 

trabalho apresentaram apenas um par carreador dos genes ribossomais 18S (Tabela 3, 

Figura 1, 4, 6, 8). Esses resultados se assemelham aos observados para a maioria das 

espécies de formigas neotropicais que já tiveram suas regiões de rDNA mapeadas 

(Tabela 1). Esse padrão diferiu das espécies Dinoponera gigantea que apresentou 

múltiplas marcações para rDNA 45S (Aguiar et al. 2011) e Camponotus renggeri 

com os clusters de rDNA 18S localizados em dois pares cromossômicos (Aguiar et 

al. 2017).  

A localização das regiões de genes ribossomais 18S em todas as dez espécies 

coincidiu com a das regiões CMA3
+, indicando que esses genes são ricos em pares de 

bases GC (Figuras 2, 3, 5, 7, 9). Esses dados são semelhantes aqueles observados 

para a maioria das espécies de formigas neotropicais estudadas citogeneticamente 

(Tabela 1). A única exceção, até o momento, é D. voraginosus em que não se 

observou uma correspondência entre as regiões ricas em GC, localizadas na região 
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centromérica de todos os cromossomos, e os agrupamentos de rDNA 45S localizados 

na região terminal do braço longo do maior par metacêntrico (Santos et al. 2016). 

Marcações diferenciais com o fluorocromo DAPI, o qual evidencia regiões ricas em 

pares de bases AT, não foram observadas em nenhuma das espécies do presente 

estudo: O. haematodus (Figura 2b), O. bauri (Figura 3b, 3d, e), C. atriceps e G. 

destructor (Figura 5b, d, f, respectivamente), C. longispina, P. germaini e S. 

geminata (Figura 7b, d, f, respectivamente), W. auropunctata e Myrmicocrypta sp. 

(Figura 9b, d, respectivamente). 

 

Subfamília Ponerinae 

Duas espécies representantes dessa subfamília foram estudadas: 

Odontomachus haematodus (2n=44) e Odontomachus bauri (2n=44). Os genes 

ribossomais 18S e as regiões CMA3
+ localizaram-se em O. haematodus na região 

pericentromérica do braço longo do terceiro par subtelocêntrico (Figura 1a, 2a) e em 

O. bauri na região pericentromérica do segundo maior par subtelocêntrico (Figura 

1b, c e 3a, c). Na colônia estudada de O. bauri foi observado um polimorfismo 

envolvendo as regiões dos genes ribossomais. Alguns indivíduos apresentaram os 

blocos de rDNA 18S e CMA3
+ de tamanhos iguais entre os homólogos (Figura 1b e 

3a) enquanto, em outros indivíduos foi observado blocos de rDNA 18S e CMA3
+ de 

tamanhos diferentes entre os homólogos, com um deles apresentando o bloco 

aproximadamente duas vezes maior em relação ao outro (Figura 1c e 3c). Foi 

observado um macho com os blocos ricos em GC de tamanho menor (Figura 3d).  

Ehmer e Hölldobler (1995) sugeriram que colônias de O. bauri são 

monogínicas. Assim, considerando os cariótipos dos indivíduos analisados, é 

provável que a rainha parental desses indivíduos apresentasse a condição 

heteromórfica com um dos homólogos com a região de rDNA 18S aproximadamente 

duas vezes maior em relação ao outro e o macho parental apresentava o cromossomo 

homólogo subtelocêntrico com a região de rDNA 18S de tamanho menor. Esse 

polimorfismo da região de genes ribossomais 18S observado em O. bauri pode ter se 

originado de duplicações/deleções dessas sequências devido à permuta gênica 

desigual (Kasahara 2009, Schubert e Lysack 2011). Os indivíduos que apresentam 

blocos extras de genes ribossomais podem aumentar potencialmente a sua 

capacidade de síntese proteica (Camacho et al. 1986). Embora polimorfismos 

cromossômicos envolvendo regiões de genes ribossomais já tinham sido descritos 
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para outros insetos como no gafanhoto Oedipoda fuscocincta (Camacho et al. 1986), 

esses dados são inéditos em formigas. Odontomachus chelifer e Odontomachus 

meinerti, ambas com 2n=44 cromossomos, apresentaram as regiões ricas em pares de 

bases GC na região pericentromérica do braço longo do nono e décimo par 

cromossômico telocêntrico, respectivamente (Santos et al. 2016). Os autores 

sugeriram que essas regiões CMA3
+ corresponderiam aos genes ribossomais. A 

localização das regiões ricas em GC e de rDNA 18S observadas em O. bauri e O. 

haematodus no presente estudo se assemelham aquelas das espécies O. chelifer e O. 

meinerti (região pericentromérica do braço longo de um par 

subtelocêntrico/telocêntrico) que certamente devem coincidir com as regiões dos 

genes ribossomais como sugerido por Santos et al. (2010). 

Além disso, Santos et al. (2010) mapearam os genes rDNA 45S de duas 

espécies incluídas no gênero Anochetus, considerado grupo irmão de Odontomachus. 

Anochetus altiquamis (2n=30) apresentou os genes ribossomais 45S na região 

pericentromérica do braço longo do terceiro par submetacêntrico e Anochetus 

horridus (2n=46) na região pericentromérica do braço longo do quarto par 

telocêntrico. Os dados citogenéticos moleculares obtidos para O. bauri e O. 

haematodus do presente estudo confirmam a posição pericentromérica dos genes 

ribossomais 18S ricos em pares GC em um par cromossômico subtelocêntrico e dão 

suporte a hipótese evolutiva sugerida por Santos et al. (2010) em que Odontomachus 

teria divergido de uma linhagem de Anochetus por meio de rearranjos principalmente 

do tipo fissão cêntrica e outros rearranjos menos frequentes.  

 

Subfamília Formicinae 

Duas espécies representantes dessa subfamília foram estudadas: Camponotus 

atriceps (2n=40) e Gigantiops destructor (n=38). O gênero Camponotus é o mais 

diverso em formigas, com 1023 espécies descritas, por outro lado Gigantiops é um 

gênero monoespecífico (Bolton 2018).  

Camponotus atriceps (2n=40) apresentou os genes ribossomais 18S na região 

pericentromérica da extensão principal do braço curto do segundo par 

submetacêntrico (Figura 4a) que coincidiu com as regiões ricas em pares de bases 

GC dessa espécie no cerrado observadas por Aguiar et al. (2017) e no presente 

estudo (região de Mata Atlântica) (Figura 5a). Esse padrão de localização dos rDNA 

18S também foi observado em Camponotus rufipes (2n= 39, 40) e Camponotus 
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cingulatus (2n=40) (Aguiar et al. 2017). No entanto, em C. renggeri esses genes 

também se localizaram no segundo par submetacêntrico e adicionalmente em toda 

extensão do braço curto de um par subtelocêntrico de tamanho médio (Aguiar et al. 

2017). Os autores sugerem que translocações cromossômicas podem ter originado os 

clusters adicionais de genes ribossomais nesse par subtelocêntrico de C. renggeri. 

Em C. atriceps foi observado em todos os indivíduos analisados uma sutil diferença 

no tamanho dos blocos de rDNA 18S entre os homólogos do par submetacêntrico, 

caracterizando um heteromorfismo cromossômico. Esse tipo de heteromorfismo de 

NOR pode ter sido originado de duplicações/deleções devido à crossing-over 

desigual. Heteromorfismos de tamanho de regiões de genes ribossomais já foram 

relatados em outras formigas como C. cingulatus (Santos et al. 2010, Cardoso et al. 

2012, Aguiar et al. 2017), em outros insetos (Cabral-de-Mello et al. 2011, Meneses et 

al. 2014, Maryańska-Nadachowska et al. 2016), em anfíbios (Amaro-Ghilardi et al. 

2008) e em peixes (Kavalco et al. 2005, Mendes et al. 2012). 

O macho de Gigantiops destructor (n=39) apresentou os genes rDNA 18S em 

quase toda a extensão do braço curto do oitavo par metacêntrico, com exceção da 

região centromérica (Figura 4b). Marcações CMA3
+ foram observadas na mesma 

região do par carreador dos genes ribossomais e adicionalmente na região intersticial 

do braço longo do maior par subtelocêntrico (Figura 5c, e). Assim, nem todas as 

regiões ricas em GC nessa espécie corresponderam aos genes ribossomais. Outras 

formigas neotropicais como M. goeldii (Barros et al. 2010, 2012), A. niger (Barros et 

al. 2016), D. lutosus, D. diversus e D. bidens (Santos et al. 2016), A. striatus 

(Cristiano et al. 2013, Teixeira et al. 2017) e T. holmgreni (Barros et al. no prelo) 

também apresentaram regiões CMA3
+

 localizadas em mais de um par de 

cromossomos e apenas um par cromossômico carreador de genes ribossomais.  

 

Subfamília Myrmicinae 

Seis espécies representantes dessa subfamília foram estudadas: 

Crematogaster longispina (2n=24), Pheidole germaini (2n=22), Solenopsis geminata 

(2n=32), Wasmannia auropunctata (2n=32) e as formigas cultivadoras de fungos 

Myrmicocrypta sp. (2n=30) e Acromyrmex echinatior (2n=38). Os genes rDNA 18S 

e as regiões ricas em GC localizaram-se: em C. longispina na região 

pericentromérica do braço longo do maior par metacêntrico (Figura 6a, 7a), em P. 

germaini na região pericentromérica do braço longo do par subtelocêntrico (Figura 
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6b, 7c) e em S. geminata na região pericentromérica do braço curto do menor par 

submetacêntrico (Figura 6c, 7e).  

Em W. auropunctata os genes rDNA 18S localizaram-se em todo o braço 

curto do sétimo par metacêntrico (Figura 8a), correspondente com as marcações 

CMA3
+ observadas por Souza et al. (2011) para W. auropunctata em duas 

localidades da Bahia e no presente estudo (Figura 9a). Um sutil heteromorfismo 

cromossômico envolvendo o tamanho dos blocos de rDNA 18S foi observado em 

todos os indivíduos analisados. Regiões ricas em pares de bases AT (DAPI+) foram 

observadas na região pericentromérica da maioria dos cromossomos em W. 

auropuctata de Ilhéus (BA) e Una (BA) (Souza et al. 2011). No entanto, marcações 

diferenciais ricas em AT não foram observadas com o fluorocromo DAPI nas 

colônias de Viçosa (MG) do presente estudo (Figura 9b), padrão semelhante ao de 

outras espécies de formigas (por exemplo Teixeira et al. 2017, Aguiar et al. 2017).  

Em Myrmicocrypta sp. os genes rDNA 18S e os blocos ricos em GC foram 

observados na região pericentromérica do braço longo do menor par metacêntrico 

(Figura 8b, 9c). O mapeamento físico de genes rDNA em formigas cultivadoras de 

fungos não cortadeiras de folhas estão disponíveis para Mycocepurus goeldii (2n=10) 

(Barros et al. 2012) e Trachymyrmex holmgreni (2n=20) (Barros et al. no prelo), em 

que a primeira apresentou os genes rDNA 45S na região pericentromerica do 

segundo par metacêntrico e a segunda os genes rDNA 18S se localizaram na região 

centromérica do quarto par metacêntrico. Porém foram observadas nessas espécies 

marcações ricas em GC na região centromérica nos demais cromossomos (Barros et 

al. 2010, Barros et al. no prelo). Os gêneros Myrmicocrypta, Mycocepurus e 

Apterostigma são considerados os menos derivados dentre as formigas cultivadoras 

de fungos enquanto Trachymyrmex o gênero de transição para as formigas 

cortadeiras, mais derivadas (Schultz e Brady 2008). Assim, a localização 

pericentromérica em um par metacêntrico dos genes rDNA, observada tanto em 

Myrmicocrypta sp. (presente estudo) como em M. goeldii (Barros et al. 2012) e T. 

holmgreni (Barros et al. no prelo), pode ser um caráter ancestral em formigas 

cultivadoras de fungos.  

A formiga cortadeira A echinatior apresentou os genes rDNA 18S na região 

intersticial do braço curto do maior par cromossômico subtelocêntrico (Figura 8c), 

denominado de par ST1 por Barros et al. (2016). Essa localização dos genes 

ribossomais em A. echinatior diferiu das demais Acromyrmex spp. estudadas, com 
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2n=38 cromossomos, as quais apresentaram esses genes na região terminal do braço 

curto do par ST1 que também são ricos em GC (Barros et al. 2016, Teixeira et al. 

2017). A ocorrência de uma inversão pericêntrica foi sugerida para explicar a 

posição intersticial das regiões ricas em bases GC observadas em A. echinatior. A 

localização dos genes rDNA 18S observadas nessa espécie no presente estudo 

coincidiu com as regiões CMA3
+ observadas por Barros et al. (2016), o que confirma 

a ocorrência do rearranjo inversão paracêntrica envolvendo a região de genes 

ribossomais em Acromyrmex.  

Em conclusão, todas as dez espécies estudadas apresentaram apenas um par 

portador dos genes ribossomais 18S ricos em pares de bases GC. Os genes rDNA 

18S localizados na região pericentromérica de um par metacêntrico na formiga 

cultivadora de fungo Myrmicocrypta sp. pode indicar uma característica ancestral 

para o grupo. O estudo dos genes rDNA 18S nessas espécies permitiram sugerir a 

presença de um polimorfismo em Odontomachus bauri, e heteromorfismo sutil em 

Wasmannia auropunctata e Camponotus atriceps, originados possivelmente por 

duplicações/deleções, e ainda confirmar inversão paracêntrica em Acromyrmex 

echinatior. Os dados citogenéticos moleculares referentes à utilização da técnica de 

FISH para mapeamento dos genes rDNA 18S obtidos no presente estudo são os 

primeiros para a maioria dos gêneros aqui estudados, com exceção de Camponotus 

(Aguiar et al. 2017) e Acromyrmex (Barros et al. 2016, Teixeira et al. 2017) e 

permitirão discussões posteriores acerca da evolução desses genes ribossomais nos 

cariótipos de formigas neotropicais e consequentemente dos próprios cariótipos 

dessas formigas. Este estudo contribui para ampliar os dados referentes à 

citogenética molecular em Formicidae neotropical.  
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Tabela 1 – Resumo dos dados citogenéticos moleculares para detecção de rDNA (45S ou 18S) por FISH em espécies de formigas neotropicais. 

Espécie, número cromossômico diploide, localização dos genes ribossomais no cariótipo, representação gráfica do cromossomo carreador dos 

genes ribossomais (blocos vermelhos-rDNA 18S, blocos amarelos-rDNA45S), correspondência das marcações CMA3
+ e de rDNA (45S ou 18S) 

e respectivas referências bibliográficas 

Espécie 2n/(n) 
Localização dos genes  

rDNA no cariótipo Ideograma  
Correspondência 

CMA 3/rDNA  
Referências 
CMA 3/rDNA  

Acromyrmex aspersus 38 Maior par subtelocêntrico  Sim Teixeira et al. (2017) 

Acromyrmex coronatus 38 Maior par subtelocêntrico  Sim Barros et al. (2016) 

Acromyrmex disciger 38 Maior par subtelocêntrico  Sim Barros et al. (2016) 

Acromyrmex niger 38 Maior par subtelocêntrico    Sim* Barros et al. (2016) 

Acromyrmex striatus 22 Segundo par metacêntrico    Sim* 
Cristiano et al. (2013)/ 
Teixeira et al. (2017) 

Acromyrmex subterraneus 
molestans 

38 Maior par subtelocêntrico  Sim Teixeira et al. (2017) 

Anochetus altiquamis 30 Terceiro par submetacêntrico  - Santos et al. (2010) 

Anochetus horridus 46 Quarto par telocêntrico  - Santos et al. (2010) 

Atta bisphaerica 22 Quarto par metacêntrico  Sim 
Barros et al. (2014)/ 
Teixeira et al. (2017) 

*Marcações adicionais CMA3
+, †Múltiplos pares carreadores dos genes ribossomais 
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Tabela 1 – Cont. 

Espécie 2n/(n) Localização dos genes  
rDNA no cariótipo 

Ideograma  
Correspondência 

CMA 3/rDNA  
Referências 
CMA 3/rDNA  

Atta laevigata 22 Quarto par metacêntrico  Sim 
Barros et al. (2014)/ 
Teixeira et al. (2017) 

Atta robusta 22 Quarto par metacêntrico  Sim Barros et al. (2015) 

Atta sexdens rubropilosa 22 Quarto par metacêntrico  Sim 
Barros et al. (2014)/ 
Teixeira et al. (2017) 

Camponotus cingulatus 40 Segundo par submetacêntrico  Sim Aguiar et al. (2017) 

Camponotus renggeri 40 
Segundo par submetacêntrico e 
par subtelocêntrico de tamanho 

médio 

 e 
 

Sim Aguiar et al. (2017) 

Camponotus rufipes 40 Segundo par submetacêntrico  Sim  Aguiar et al. (2017) 

Dinoponera gigantea† 82 
Não foi possível observar  

a morfologia dos cromossomos 
- - Aguiar et al. (2011) 

Dinoponera lucida (59) Maior par cromossômico (AM t)  Sim Mariano et al. (2008) 

Dolichoderus attelaboides 58  Maior par submetacêntrico  Sim Santos et al. (2016) 

Dolichoderus bidens 18 Maior par metacêntrico   Sim* Santos et al. (2016) 

Dolichoderus decollatus 38 Segundo par metacêntrico  Sim Santos et al. (2016) 

*Marcações adicionais CMA3
+, †Múltiplos pares carreadores dos genes ribossomais 
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Tabela 1 – Cont. 

Espécie 2n/(n) Localização dos genes  
rDNA no cariótipo 

Ideograma  
Correspondência 

CMA 3/rDNA  
Referências 
CMA 3/rDNA 

Dolichoderus diversus 22 Maior par metacêntrico   Sim* Santos et al. (2016) 

Dolichoderus imitator 38 Maior par metacêntrico  Sim Santos et al. (2016) 

Dolichoderus lutosus 10 Segundo par metacêntrico    Sim* Santos et al. (2016) 

Dolichoderus voraginosus 20 Maior par metacêntrico  Não Santos et al. (2016) 

Mycocepurus goeldii 8 Segundo par metacêntrico   Sim* 
Barros et al. (2010)/ 
Barros et al. (2012) 

Trachymyrmex holmgreni 20 Quarto par metacêntrico  Sim  Barros et al. no prelo 

*Marcações adicionais CMA3
+, †Múltiplos pares carreadores dos genes ribossomais 
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Tabela 2 – Localidade, número de indivíduos e metáfases analisados por espécie de formiga neotropicai no presente estudo. Estados brasileiros: 

MG: Minas Gerais e MA: Maranhão  

  Espécies Localidade Indivíduos Metáfases 

Acromyrmex echinatior Barro Colorado - Panamá 2 8 

Camponotus atriceps Viçosa (MG) - Brasil 3 28 

Crematogaster longispina Montagne des Singes - Guiana Francesa 2 33 

Gigantiops destructor Sinnamary - Guiana Francesa 3 41 

Myrmicocrypta sp. Sinnamary - Guiana Francesa 2 31 

Odontomachus bauri Açailândia (MA) - Brasil 5 45 

Odontomachus haematodus Ubá (MG) - Brasil 3 41 

Pheidole germaini Viçosa (MG) - Brasil 4 54 

Solenopsis geminata Sinnamary - Guiana Francesa 4 49 

Wasmannia auropunctata Viçosa (MG) - Brasil 4 51 
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Tabela 3 – Resumo dos dados citogenéticos moleculares para detecção de rDNA 18S por FISH das espécies de formigas neotropicais do 

presente estudo. Número cromossômico diploide/ (haploide), localização desses genes no cariótipo, representação gráfica do cromossomo 

carreador desses genes (blocos vermelhos-rDNA 18S), correspondência das marcações CMA3
+ e de rDNA 18S e respectivas referências 

bibliográficas 

Espécie 2n/(n) 
Localização dos genes  

rDNA no cariótipo     Ideograma  
Correspondência 

CMA 3/rDNA  
Subfamília Ponerinae 

Odontomachus haematodus 44 Terceiro par subtelocêntrico              Sim 

Odontomachus bauri 44/(22) Segundo par subtelocêntrico             ou   
 

Sim 

Subfamiília Formicinae 

Camponotus atriceps 40 Segundo par submetacêntrico  ou         
 

Sim 

Gigantiops destructor (39) Oitavo par metacêntrico   Sim* 

Subfamília Myrmicinae 

Acromyrmex echinatior‡ 38 Maior par subtelocêntrico  Sim 

Myrmicocrypta sp. 30 Menor par metacêntrico  Sim 

Crematogaster longispina 24 Maior par metacêntrico  Sim 

      *Marcação CMA3
+ adicional no maior par subtelocêntrico  

      ‡Regiões ricas em pares de bases GC estudadas por Barros et al. (2016) 
        



 

30 
 

Tabela 3 – Cont. 

Espécie 2n/(n) Localização dos genes  
rDNA no cariótipo 

      Ideograma  Correspondência 
CMA 3/rDNA  

Subfamília Myrmicinae 

Pheidole germaini 22 Maior par subtelocêntrico  Sim 

Solenopsis geminata 32 Menor par submetacêntrico  Sim 

Wasmannia auropunctata 32 Sétimo par metacêntrico      ou       
 

Sim 

      *Marcação CMA3
+ adicional no maior par subtelocêntrico 

    †: Regiões ricas em pares de bases GC estudadas por Barros et al. (2016) 
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Citogenética clássica e molecular de quatro espécies de Gnamptogenys Roger, 

1863 (Formicidae: Ectatominae) 

 
Resumo 

 
O gênero Gnamptogenys apresenta 140 espécies descritas com ampla 

distribuição, sendo sua maior diversidade observada na região neotropical. Algumas 

espécies neotropicais apresentam uma complexa taxonomia, como é o caso de 

Gnamptogenys striatula, em que se observa variações morfológicas intraespecíficas 

em diferentes populações. Muitos estudos citogenéticos clássicos e moleculares em 

formigas têm auxiliado na resolução taxonômica de diferentes espécies com 

morfologia complexa. Dados citogenéticos estão disponíveis para 14 táxons e 

incluem somente número e alguns estudos com a morfologia dos cromossomos. 

Assim, seguindo a proposta da taxonomia integrativa e considerando a complexidade 

morfológica de algumas espécies como G. striatula, o presente estudo objetivou 

caracterizar por meio de técnicas citogenéticas clássicas e moleculares quatro 

espécies de Gnamptogenys: G. striatula, G. moelleri, G. regularis e G. transversus. 

Os números cromossômicos e fórmulas cariotípicas observadas foram: 2n=24 

(18m+6sm) em G. triangularis, 2n=26 (24m+2sm, 25m+1sm) em G. regularis, 

2n=32 (20m+10sm+2st) em G. striatula do Rio de Janeiro-RJ, 2n=34 

(18m+8sm+8st, 18m+7sm+9st) em G. striatula de Petrópolis-RJ, 2n=34 

(18m+8sm+8st) em G. moelleri de Viçosa-MG e Petrópolis-RJ e 2n=44 

(22m+14sm+8st) em G. moelleri de Açailândia-MA. Em G. striatula de Petrópolis 

foi observado um polimorfismo cromossômico no par 17. Rearranjos cromossômicos 

como duplicações devido à crossing-over desigual ou translocações podem estar 

envolvidos na origem desse polimorfismo. Em G. regularis foi observado um 

polimorfismo envolvendo a região de genes ribossomais no par cromossômico 13, 

que pode ter sido origindado por duplicações/deleções dessas sequências repetitivas 

devido a permuta gênica desigual. Todas as quatro espécies estudadas apresentaram 

um par de marcações para rDNA 18S que coincidiram com as regiões ricas em pares 

de bases GC (CMA3
+), como observado para a maioria das formigas neotropicais já 

estudadas. Embora G. moelleri apresente caracteres morfológicos bem definidos, a 

população de Açailândia apresentou variações cromossômicas em relação às de 

Viçosa e Petrópolis, e isso sugere que essas sejam espécies crípticasDiferenças 

cariotípicas foram observadas entre as populações de G. striatula do Rio de Janeiro e 



 

42 
 

Petrópolis demonstrando que a citogenética pode ser uma ferramenta na resolução 

dos problemas taxonômicos dessa espécie.   
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Introdução 
 

O gênero Gnamptogenys Roger, 1863 possui 140 espécies descritas (Feitosa 

2015) distribuídas na região neotropical, neártica, indo-malaia e australiana (Lattke 

1995, Lattke et al. 2008). A região neotropical apresenta maior diversidade de 

Gnamptogenys spp., com 90 espécies válidas, o que corresponde a aproximadamente 

64% do total das espécies desse gênero (Feitosa 2015, Camacho e Feitosa 2015). Até 

o momento, 33 espécies de Gnamptogenys estão presentes no Brasil (Feitosa 2015, 

Camacho e Feitosa 2015).  

 Gnamptogenys foi dividido em dez grupos de espécies com base em 

caracteres morfológicos sendo quatro no velho mundo (taivanensis, coxalis, 

epinotalis e laevior) (Lattke 2004) e seis na região neotropical (striatula, minuta, 

rastrata, sulcata, mordax e concinna) (Lattke 1995). A filogenia disponível, baseada 

em caracteres morfológicos, dos grupos de espécies da região neotropical sugere que 

o grupo striatula é o menos derivado e grupo irmão das demais Gnamptogenys spp. 

neotropicais; rastrata é possivelmente o mais próximo de striatula, mordax e sulcata 

são considerados grupos-irmãos e os mais derivados e o grupo conccina 

provavelmente não é um grupo monofilético (Lattke 1995).  

Lattke et al. (2008) enfatizam a complexa resolução taxonômica de algumas 

espécies neotropicais, como Gnamptogenys striatula, pois esta apresenta notável 

variabilidade morfológica intraespecífica em diferentes populações que dificulta sua 

delimitação, o que indica de que se trata de um complexo de espécies. Os autores 

apontam algumas possíveis causas dessas variações morfológicas como a 

plasticidade fenotípica para diferentes ambientes, a existência de espécies crípticas, o 

deslocamento de caracteres e ainda a existência de zonas de ocorrência de híbridos 

(Lattke et al. 2008). As espécies de Gnamptogenys incluídas no grupo striatula e 

complexo rastrata (grupo rastrata) presentes no Brasil foram revisadas 

taxonomicamente por Camacho (2013) e Gualberto (2013), respectivamente. Ao 

todo dez espécies foram redescritas e outras seis novas espécies foram descritas 

(Camacho 2013, Gualberto 2013).  

O conceito de taxonomia integrativa, que tem sido muito discutido, 

corresponde à integração de dados de diversos campos de estudo, como por exemplo, 

o estudo da morfologia, do DNA nuclear e mitocondrial, da ecologia, do 

comportamento, da química, da citogenética, para auxiliar na delimitação de espécies 
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(Schlick-Steiner et al. 2010). Nesse contexto, a citogenética tem se mostrado uma 

ferramenta útil na resolução de grupos taxonômicos complexos em Formicidae 

(Cristiano et al. 2013, Correia et al. 2016, Santos et al. 2016, Aguiar et al. 2017). 

Esses estudos citogenéticos em formigas mostraram variações cariotípicas nítidas 

entre os táxons morfologicamente complexos estudados, o que permitiu distingui-los, 

seja em relação ao número, morfologia cromossômica, padrão de bandamentos 

cromossômicos (citogenética clássica) e/ou a distribuição das regiões de genes 

ribossomais (citogenética molecular). 

A variação numérica cromossômica observada em formigas neotropicias é de 

2n= 4 em Strumygenys louisianae (Alves-Silva et al. 2014) e 2n=120 em Dinoponera 

lucida (Mariano et al. 2008). Imai et al. (1994) propuseram a Teoria da Interação 

Minima para explicar essa grande variação cromossômica observada em formigas. 

Segundo essa teoria, os cariótipos tendem a um aumento do número de cromossomos 

e redução do tamanho dos mesmos por meio de fissões cêntricas. Posteriormente, 

ocorreria crescimento in tandem de heterocromatina para estabilidade telomérica 

resultando em cromossomos com braços heterocromáticos. Esse processo diminuiria 

a proximidade física dos cromossomos no núcleo interfásico reduzindo assim as 

chances de ocorrência de rearranjos cromossômicos deletérios.  

Estudos citogenéticos em Gnamptogenys são escassos e foram conduzidos em 

14 táxons, com informações sobre o número e, em alguns trabalhos, com 

informações da morfologia dos cromossomos (Tabela 1). A variação no número 

cromossômico observada entre as Gnamptogenys spp. estudadas é 2n=16 em 

Gnamptogenys sp. 2 (Mariano et al. 2015) e 2n=68 em Gnamptogenys annulata 

(Borges et al. 2004). Os grupos rastrata, striatula, mordax da região neotropical e 

coxalis da região oriental apresentam espécies com informação citogenética. Dados 

referentes a bandamentos cromossômicos e mapeamento de genes ribossomais são 

ausentes para o gênero. De acordo com os dados citogenéticos disponíveis para as 

espécies de Gnamptogenys, Mariano et al. (2015) sugerem que os cariótipos tendem 

em direção a um aumento do número de cromossomos por meio de processos de 

fissão cêntrica, o que segue as propostas da Teoria da Interação Mínima.  

Considerando a complexa resolução taxonômica de alguns grupos em 

Gnamptogenys como o complexo striatula (G. striatula), e assim, seguindo a 

proposta da taxonomia integrativa, o presente estudo teve por objetivo estudar por 

meio de técnicas citogenéticas clássicas e moleculares quatro espécies de 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Schlick-Steiner%2520BC%255BAuthor%255D&cauthor=true&cauthor_uid=19737081
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Gnamptogenys: Gnamptogenys striatula Mayr, 1884 e Gnamptogenys moelleri 

(Forel, 1912) ambas do grupo striatula, Gnamptogenys triangularis (Mayr, 1887) do 

grupo rastrata e Gnamptogenys regularis Mayr, 1870 do grupo mordax. 

 

Materiais e Métodos  
 

Quatro espécies de Gnamptogenys foram estudadas citogeneticamente 

(Tabela 2). As coletas dos espécimes foram autorizadas pelo Instituto Chico Mendes 

de Conservação da Biodiversidade (ICMBio). Espécimes adultos foram identificados 

pelo Dr. Jacques H. C. Delabie e depositados na coleção do Laboratório de 

Mirmecologia (Centro de Pesquisas do Cacau (CEPEC/ Comissão Executiva para o 

Plano da Lavoura Cacaueira – CEPLAC – Brasil). Todas as colônias de 

Gnamptogenys spp. estudadas no presente trabalho foram coletadas de troncos caídos 

no chão em decomposição, nidificação característica da maioria das espécies do 

gênero (Lattke 1995). 

As colônias foram mantidas no Laboratório de Citogenética de Insetos da 

Universidade Federal de Viçosa para obtenção de larvas em estágio específico de 

desenvolvimento. As metáfases mitóticas foram obtidas de gânglios cerebrais de 

larvas após eliminação do meconium (pós-defecantes) utilizando a metodologia 

descrita por Imai et al. (1988). Para determinar o número e morfologia cromossômica 

das Gnamptogenys spp. estudadas um total de cinco metáfases de três indivíduos 

para cada espécie foram analisados. Para as técnicas subsequentes pelo menos 30 

metáfases foram analisadas para cada espécie (Tabela 2).  

Os cariótipos foram montados em ordem decrescente de tamanho alinhando-

se os cromossomos na base do braço longo e foram medidos e classificados segundo 

a metodologia de Levan et al. (1964) que considera a razão de braços dos 

cromossomos (r = braço longo/braço curto). Segundo essa metodologia os 

cromossomos são classificados em metacêntricos (1 ≤ r < 1,7), submetacêntricos (1,7 

≤ r < 3), subtelocêntricos (3 ≤ r < 7) e telocêntricos (r ≥ 7). Os programas utilizados 

foram o Adobe® Photoshop® CS6 para a montagem dos cariótipos e o Image Pro 

Plus® para a medição dos cromossomos.  

Lâminas de todas as espécies foram submetidas à coloração sequencial com 

os fluorocromos Cromomicina A3 (CMA3) e 4',6-diamidino-2-fenilindol (DAPI) para 
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localização de regiões ricas em bases GC e AT, respectivamente, de acordo com o 

protocolo desenvolvido por Schweizer (1980) com modificações.  

Os genes rDNA 18S das quatro espécies estudadas foram mapeados pela 

técnica de FISH de acordo com o protocolo de Pinkel et al. (1986). A sonda da 

região rDNA 18S foi obtida por amplificação por reação em cadeia da polimerase 

(PCR) utilizando os primers (5'-GTC ATA TGC TTG TCT CAA AGA-3') e 

18SR1.1 (5’-CGC AAA TGA AAC TTT TTT AAT CT-3') desenhados para a 

espécie de abelha Melipona quinquesfasciata (Pereira 2006) e DNA total extraído da 

formiga Camponotus rufipes. As condições de amplificação utilizadas foram obtidas 

de Pereira (2006). As sondas rDNA 18S foram marcadas pelo método indireto 

utilizando-se digoxigenina-11-dUTP (Roche, Mannheim, Alemanha) segundo 

condições de PCR do fabricante e o sinal foi detectado com anti-digoxigenina-

rodamina (Roche Applied Science).  

As metáfases foram analisadas e documentadas utilizando um microscópio de 

epifluorescência Olympus BX60 acoplado com um sistema de captura de imagens 

QColor Olympus® utilizando os filtros WB (450–480 nm), WU (330-385 nm) e WG 

(510-550 nm) para os fluorocromos CMA3, DAPI e rodamina, respectivamente.  

 

Resultados 
 

Os dados cromossômicos obtidos para as espécies de Gnamptogenys 

estudadas foram resumidos na tabela 2. O número cromossômico observado em G. 

triangularis foi 2n=24 (2n=18m+6sm) (Figura 1). Gnampogenys regularis 

apresentou 2n=26 cromossomos (Figura 2). Um polimorfismo cromossômico foi 

observado no par cromossômico 13. Os indivíduos heterozigotos apresentaram este 

par com um cromossomo metacêntrico com o braço longo menor e seu homólogo 

submetacêntrico com braço longo aproximadamente três vezes maior (2n=26, 

25m+1sm) (Figura 2a). Também foram observados nessa colônia indivíduos 

homozigotos com o par 13 formado por dois cromossomos submetacêntricos com 

braço longo triplicado (2n=26, 24m+2sm) (Figura 2b). Não foram observados 

indivíduos homozigotos com dois cromossomos metacêntricos de braço longo de 

menor tamanho. Traços de mosaicismo não foram observados nos indivíduos 

analisados.  
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Gnamptogenys striatula e G. moelleri apresentaram variações no cariótipo 

entre as populações estudadas. Em G. striatula do Rio de Janeiro (RJ) foram 

observados 2n=32 cromossomos (2n=20m+10sm+2st) (Figura 3a), enquanto que G. 

striatula de Petrópolis (RJ) apresentou número cromossômico 2n=34 (Figura 3b, c). 

Em Petrópolis (RJ), G. striatula apresentou o par cromossômico 17 em estado 

polimórfico. Os indivíduos heterozigotos apresentaram um cromossomo 

subtelocêntrico com braço longo maior e seu homólogo submetacêntrico com braço 

longo menor (2n=34, 18m+7sm+9st) (Figura 3b). Também foram observados 

indivíduos homozigotos com dois cromossomos submetacêntricos de braços longos 

menores (2n=34, 18m+8sm+8st) (Figura 3c). Não foram observados indivíduos 

homozigotos com dois cromossomos subtelocêntricos de braço longo maior.    

Em G. moelleri foi observado número cromossômico 2n=34 

(2n=18m+8sm+8st nas populações de Petrópolis (RJ) e Viçosa (MG)) (Figura 4a, b) 

e 2n=44 cromossomos (2n=22m+14sm+8st) na população de Açailândia (MA) 

(Figura 4c). Para todas as populações estudadas de G. striatula e G. moelleri as 

regiões de constrição secundária coincidiram com a localização das bandas CMA3
+ e 

rDNA 18S (Figura 3, 4, asteriscos). 

Apenas um par de regiões ricas em pares de bases GC (CMA3
+) e de regiões 

de genes ribossomais 18S foi observado com o fluorocromo CMA3 e com a técnica 

de FISH, respectivamente, em todas as quatro espécies estudadas. Em G. 

triangularis, as marcações CMA3
+ e rDNA 18S foram observadas na região 

intersticial do braço longo no maior par metacêntrico (Figura 5a, 9). G. regularis 

apresentou as regiões CMA3
+ e de rDNA 18S localizadas no braço longo do par 

cromossômico 13 polimórfico. Foram observados indivíduos com diferença no 

tamanho das bandas entre os homólogos, com uma banda menor pericentromérica no 

homólogo metacêntrico e uma banda maior no submetacêntrico em quase todo o 

braço longo (Figura 6a, 10a) e indivíduos com as bandas do mesmo tamanho entre os 

homólogos submetacêntricos e se localizaram em quase todo o braço cromossômico 

longo (Figura 6c, 10b). As regiões ricas em pares de bases GC e de genes rDNA 18S 

localizaram-se em G. striatula (2n=32) na região intersticial do braço longo do sexto 

par metacêntrico (Figura 7a, 11b) e em G. striatula (2n=34), G. moelleri (2n=34) e 

G. moelleri (2n=44) na região intersticial do braço menor do quinto par metacêntrico 

(Figura 7c, 8a, c, e, 12a, b). Marcações diferenciais com fluorocromo DAPI não 
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foram observadas em nenhuma das espécies estudadas (Figura 5b, 6b, 6d, 7b, 7d, 8b, 

8d, 8f). 

 

Discussão 

 
O número cromossômico observado para G. triangularis do presente estudo 

com 2n=24 cromossomos diferiu da mesma espécie da Guiana Francesa, a qual 

apresentou 2n=20 cromossomos (Mariano et al. 2015). Embora apenas dados de 

número cromossômico estejam disponíveis para a G. triangularis da Guiana 

Francesa esses resultados já mostram divergência cariotípica entre elas. Além disso, 

é preciso considerar a distância entre as duas populações (Guiana Francesa e Minas 

Gerais-Brasil) e as suas características biogeográficas muito diferentes (Mata 

Atlântica e Floresta Amazônica).  

Os dados citogenéticos obtidos para G. regularis representam os primeiros 

para o grupo mordax e já mostram uma diversidade cariotípica para essa espécie. Foi 

possível observar variação cromossômica entre os indivíduos da colônia em relação 

ao tamanho das regiões de rDNA 18S entre os homólogos carreadores desses genes. 

Isso refletiu em diferenças no tamanho dos braços longos e, consequentemente, na 

morfologia cromossômica entre os homólogos do par 13 nos diferentes indivíduos, 

caracterizando um polimorfismo cromossômico estrutural. Alguns indivíduos 

apresentaram a condição heterozigota com com um cromossomo metacêntrico com 

uma banda de rDNA 18S pequena e seu homólogo submetacêntrico com uma banda 

de rDNA 18S aproximadamente três vezes maior. Outros indivíduos apresentaram 

uma das formas homozigotas com os dois homólogos submetacêntricos com as 

bandas de rDNA 18S de tamanho triplicado.   

Lattke (1990) e Lattke et al. (2008) reportam a ocorrência de oito rainhas sem 

asas em um mesmo ninho de G. regularis, o que parece indicar que as colônias dessa 

espécie são poligínicas. Dessa forma, não há como ter certeza de que os indivíduos 

analisados foram gerados de uma mesma rainha ou de várias e analisar o possível 

cariótipo da rainha parental. No entanto, devido alguns indivíduos terem apresentado 

o par homozigoto com dois cromossomos submetacêntricos com as bandas de rDNA 

18S triplicadas, é possível afirmar que o macho haploide parental desses indivíduos 

certamente apresentava o cromossomo submetacêntrico com as regiões de rDNA 18S 
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em quase todo o braço cromossômico, ou seja, com maior número de cópias desses 

genes.                                                                                                                                                                              

Esse polimorfismo cromossômico envolvendo regiões de genes ribossomais 

observado em G. regularis pode ter sido originado por duplicações/deleções dessas 

sequências, consequência de permuta gênica desigual (Kasahara 2009, Schubert e 

Lysac 2011). Ainda não há relatos de polimorfismos envolvendo regiões de genes 

ribossomais em formigas. No entanto, polimorfismos envolvendo duplicações de 

regiões de genes ribossomais já foram observados em outros insetos como no 

gafanhoto Oedipoda fusconcicta (Camacho et al. 1986). Neste estudo, os autores 

observaram machos com apenas uma NOR (Região Organizadora de Nucléolo) ativa 

no par cromossômico M9 e machos heterozigotos com duas NORs ativas no par 

cromossômico M9 e S10. Esse segmento cromossômico adicional contendo NOR 

ativa observado nos machos heterozigotos foi originado possivelmente devido à 

ocorrência de translocação entre os cromossomos não homólogos M9 e S10. Os 

indivíduos que apresentam blocos extras de genes ribossomais podem aumentar 

potencialmente a sua capacidade de síntese proteica (Camacho et al. 1986). Em 

peixes, polimorfismos cromossômicos de NOR também já foram observados (Vicari 

et al. 2006, Phimpan et al. 2013).  

A população de G. striatula de Petrópolis (RJ) (2n=34) do presente estudo 

apresentou um polimorfismo cromossômico observado pela diferença de tamanho do 

braço longo entre os homólogos do par cromossômico 17. Em todas as quatro 

colônias analisadas foram observados indivíduos heterozigotos com um cromossomo 

submetacêntrico com braço longo pequeno e um cromossomo subtelocêntrico com 

braço longo de tamanho maior. Somente em uma dessas colônias (CI 20) foram 

observados homozigotos com dois homólogos submetacêntricos de braço longo 

pequeno. Nas três colônias em que somente os heterozigotos foram observados não 

foi possível obter muitos indivíduos para análise (Tabela 2). Em G. striatula, as 

colônias podem apresentar várias rainhas ou várias gamergates (operárias férteis 

acasaladas) que compartilham a reprodução, sendo ambas funcionalmente 

poliginícas (Blatrix e Jaisson 2000, Giraud et al. 2000). Dessa forma, não há como 

ter certeza de que os indivíduos analisados foram gerados de uma mesma fêmea 

reprodutora ou de várias e não há como analisar o possível cariótipo da fêmea 

parental. No entanto, devido alguns indivíduos da colônia CI 20 terem apresentado o 

par homozigoto com dois cromossomos submetacêntricos de braço longo pequeno, o 
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macho haploide parental desses indivíduos certamente apresentava o cromossomo 

submetacêntrico com braço longo pequeno. 

O polimorfismo cromossômico observado em G. striatula de Petrópolis 

(2n=34) pode ter sido originado por duplicações devido à permuta gênica desigual 

entre homólogos ou translocações entre cromossomos não homólogos (Imai et al. 

1977, Schubert e Lysak 2011). Inversões pericêntricas seguidas de permuta gênica na 

área invertida também podem originar duplicações ou deleções de segmentos 

cromossômicos. Em uma inversão pericêntrica é muito raro as quebras ocorrerem 

equidistantes da região centromérica (Kasahara 2009). Assim, se uma inversão 

pericêntrica tivesse ocorrido o homólogo rearranjado teria o centrômero deslocado da 

sua posição original, e consequentemente, alteraria a medida dos braços 

cromossômicos. No entanto, essa hipótese é pouco provável, uma vez que os braços 

curtos dos homólogos do par cromossômico polimórfico possuem tamanhos muito 

semelhantes.  

Polimorfismos cromossômicos devido a duplicações, translocações e 

inversões já foram observados em muitas outras espécies de formigas (revisão em 

Lorite e Palomeque 2010, Barros et al. 2014a, Aguiar et al. 2017). Rearranjos do tipo 

translocações são mais comuns em espécies de formigas com baixo número 

cromossômico (n < 12) (Imai et al. 1977, Barros et al. 2014a). No entanto, G. 

striatula, a qual o polimorfismo cromossômico foi observado, apresentou n=17 

cromossomos. A ocorrência de polimorfismos cromossômicos devido à 

translocações em formigas com alto número cromossômico (n>12) tem sido relatada, 

como em Camponotus rufipes (n=20) (Mariano et al. 2001, Aguiar et al. 2017). 

Nessa espécie foi possível detectar um polimorfismo cromossômico numérico devido 

à translocação robertsoniana em diferentes populações, inclusive machos portando o 

cromossomo rearranjado foram observados (Aguiar et al. 2017).  

Em G. striatula (2n=34), o polimorfismo cromossômico envolveu a 

modificação da morfologia dos cromossomos homólogos (um cromossomo 

submetacêntrico e seu homólogo subtelocêntrico). No entanto, podem ser observados 

sem mudanças na morfologia cromossômica dos homólogos como observado na 

formiga Trachymyrmex fuscus (Barros et al. 2014a). Os cromossomos rearranjados 

podem ser identificados mesmo na análise por coloração convencional, se houver 

mudança na morfologia dos cromossomos, mas se os segmentos forem muito curtos 
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e a morfologia cromossômica não for alterada, o rearranjo pode ser de difícil 

identificação (Kasahara 2009).  

A população de G. striatula de Petrópolis (RJ) (2n=34) do presente estudo 

apresentou cariótipo muito semelhante, quanto o número e morfologia 

cromossômica, as populações da mesma espécie de Viçosa (MG) e Ilhéus (BA) 

estudadas por Borges et al. (2004). Entretanto o polimorfismo cromossômico 

supracitado na população de Petrópolis (RJ) não foi relatado por Borges et al. (2004) 

nas localidades de Viçosa e Ilhéus.  

Nítidas diferenças cromossômicas, no entanto, foram observadas entre a 

população de Petrópolis (RJ) quando comparada com à G. striatula do Rio de Janeiro 

(RJ). Considerando a citogenética clássica, G. striatula do Rio de Janeiro apresentou 

número cromossômico menor, 2n=32, enquanto em G. striatula de Petrópolis foi 

observado 2n=34 cromossomos. Ao comparar a morfologia dos cromossomos entre 

as duas populações é possível distinguir alguns pares cromossômicos entre elas. O 

cariótipo do Rio de Janeiro apresentou dois pares de tamanho maior adicionais, um 

metacêntrico e um submetacêntrico, em relação ao cariótipo de Petrópolis. Em 

contrapartida, esse último apresentou dois pares subtelocêntricos de maior tamanho e 

um par subtelocêntrico de tamanho menor com braço curto muito pequeno que não 

foram observados no primeiro. Em relação à citogenética molecular, a localização 

dos genes ribossomais 18S, ricos em pares de bases GC, também diferiu nas duas 

populações. Em G. striatula do Rio de Janeiro esses genes foram observados no 

braço curto do sexto par metacêntrico e em G. striatula de Petrópolis no braço longo 

do quinto par metacêntrico. 

Todas essas diferenças citogenéticas clássicas (número, morfologia 

cromossômica, localização das regiões ricas em pares de base GC) e moleculares 

(localização dos genes ribossomais 18S) observadas entre a população do Rio de 

Janeiro (RJ) e a de Petrópolis (RJ) sugerem que G. striatula seja complexo de 

espécies. Esses dados citogenéticos estão de acordo com os dados morfológicos 

observados para G. striatula, que apresenta uma grande variação morfológica 

intraespecífica em diferentes populações e que também indicam de que se trata de 

um complexo de espécies (Lattke et al. 2008, Camacho 2013).  

 As populações de G. moelleri de Viçosa-MG e Petrópolis-RJ do presente 

estudo apresentaram mesmo número de cromossomos, morfologia cromossômica, e 

localização das regiões de rDNA 18S ricas em pares de bases GC.  O mesmo número 
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cromossômico (2n=34) foi observado em G. moelleri da Bahia (Mariano et al. 2015). 

Entretanto, a população de G. moelleri de Açailândia apresentou um cariótipo 

diferente com número cromossômico maior (2n=44), cinco pares cromossômicos 

adicionais, em relação às demais populações (2n=34). Considerando a morfologia 

cromossômica, G. moelleri (2n=44) apresentou dois pares metacêntricos e três pares 

submetacêntricos adicionais em relação a G. moelleri (2n=34). A localização dos 

genes ribossomais 18S nas três populações de G. moelleri estudadas foi semelhante, 

no braço longo do quinto par cromossômico metacêntrico. No entanto, observou-se 

uma pequena diferença no tamanho do par cromossômico carreador desses genes, 

uma vez que o tamanho desse par em G. moelleri de 2n=44 se assemelha muito ao do 

quarto par metacêntrico enquanto em G. molleri de 2n=34 ele é menor em relação ao 

quarto par metacêntrico. Assim, o par carreador dos genes ribossomais 18S é maior 

em G. moelleri (2n=44) em relação ao de G. moelleri (2n=34).  

Em G. moelleri não se observa alto grau de variabilidade morfológica 

intraespecífica nas diferentes populações, como em G. striatula, ou seja, os 

caracteres diagnósticos de G. moelleri se mantêm bem definidos ao longo do seu 

gradiente de distribuição (Camacho 2013). No entanto, as diferenças cariotípicas 

descritas entre a população de Açailândia (2n=44) e as demais (2n=34) (presente 

estudo, Mariano et al. 2015), mostraram divergência dessa população (2n=44) em 

relação às outras (2n=34), o que sugere que essas podem serespécies crípticas. 

Posteriores estudos citogenéticos em outras populações dessa espécie permitirão 

investigar melhor essa hipótese.  

Os cariótipos de G. striatula de Petrópolis (RJ) e G. moelleri de Petrópolis 

(RJ) e Viçosa (MG) do presente estudo apresentaram o mesmo número 

cromossômico (2n=34) e morfologia cromossômica (2n=18m+8sm+8st), mesma 

localização das regiões ricas em pares de bases GC e de rDNA 18S (região 

intersticial do braço longo do quinto par metacêntrico), o que sugere uma 

proximidade filogenética em termos citogenéticos entre essas espécies. Comparando 

os cariótipos dessas duas espécies, pode-se observar que o par cromossômico 

polimórfico encontrado em G. striatula de Petrópolis está presente na forma de dois 

cromossomos submetacêntricos pequenos, com braço longo menor em G. moelleri. 

Isso implica que possivelmente essa forma homomórfica seria a condição 

plesiomórfica para esse par cromossômico, e que a forma homomórfica com dois 

homólogos subtelocêntricos com braço longo maior seria a mais derivada, a qual não 
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foi observada nos indivíduos de G. striatula analisados. Partindo desse pressuposto, é 

pouco provável a hipótese de ocorrência de deleções de segmentos cromossômicos 

no par polimórfico de G. striatula.  

Existe uma grande proximidade de morfologia externa (padrão de 

esculturação do mesossoma, por exemplo) entre G. striatula e G. moelleri, e não é 

incomum a confusão na identificação dessas duas espécies, no entanto, essas podem 

ser distinguidas, por exemplo, pelas medidas do comprimento da cabeça e do escapo 

e largura da cabeça que variam significativamente entre elas, sendo caracteres claros 

que as segregam (Camacho 2013). Lattke (1995) reportou a ocorrência de vários 

espécimes de G. striatula da Bolívia com uma longa inclinação anterior do nodo, 

uma condição que se aproxima de Gnamptogenys pleurodon. O mesmo autor 

também reportou espécimes ocasionais de G. pleurodon com estriações verticais na 

declividade do propódeo que se assemelha a G. striatula. Além disso, Camacho 

(2013) também comentou a proximidade, considerando a morfologia externa, de G. 

pleurodon com G. striatula e também de G. moelleri. Essas três espécies foram 

incluídas no grupo striatula, porém em subgrupos diferentes, G. moelleri e G. 

striatula no subgrupo striatula enquanto G. pleurodon no subgrupo porcata (Lattke 

1995).  

Dados citogenéticos disponíveis para G. pleurodon coletada na Guiana 

Francesa se restringem ao número cromossômico que corresponde a 2n=32 

cromossomos (Mariano et al. 2015). Assim, utilizando G. pleurodon como grupo 

externo é possível propor um caminho evolutivo para os diferentes cariótipos 

observados nas populações de G. striatula e G. moelleri. O cariótipo menos derivado 

seria o de 2n=32 cromossomos observado tanto em G. pleurodon (grupo externo) e 

G. striatula do Rio de Janeiro (RJ). Rearranjos do tipo fissão cêntrica dariam origem 

ao cariótipo de 2n=34 cromossomos (2n=18m+8sm+8st), o qual é observado em G. 

striatula de Petrópolis (RJ) (presente estudo), Bahia (BA) e Viçosa (MG) (Borges et 

al. 2014) e em G. moelleri de Viçosa, Petrópolis (presente estudo) e Bahia (Mariano 

et al. 2015). Rearranjos do tipo duplicações ou translocações podem ter originado o 

polimorfismo cromossômico observado no cariótipo de G. striatula (2n=34, 

18m+7sm+9st) de Petrópolis (RJ). O cariótipo observado em G. moelleri de 

Açailândia com 2n=44 cromossomos (2n=22m+14sm+8st) seria o mais derivado e 

originado por meio de fissões cêntricas a partir de 2n=34 cromossomos. Embora esse 

cariótipo apresente poucos pares cromossômicos subtelocêntricos e uma 
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predominância de cromossomos metacêntricos e submetacêntricos, esses poderiam 

apresentar os braços heterocromáticos, o que estaria de acordo com a teoria da 

interação mínima proposta por Imai et al. (1994). Posteriores estudos sobre a 

distribuição de heterocromatina nos cariótipos dessas populações poderão auxiliar na 

melhor compreensão desse caminho evolutivo cariotípico em G. striatula e G. 

moelleri.  

As NORs contêm os genes que codificam os RNAs ribossômicos (45S – 

28S+18S+5.8S) e estão localizadas em porções no DNA que após sua condensação 

irão constituir as constrições secundárias nos cromossomos metafásicos (Sumner 

2003). Regiões de constrições secundárias foram observadas nos diferentes 

cariótipos das populações de G. striatula e G. moelleri, que corresponderam às 

localizações dos genes ribossomais 18S. Constrições secundárias correspondentes às 

NORs já foram observadas em outras formigas como Mycocepurus goeldii (Barros et 

al. 2010) e Atta spp. (Barros et al. 2014b). 

Somente um par de marcações para genes ribossomais 18S em todas as 

populações das quatro espécies de Gnamptogenys estudadas foi observado, 

semelhante à maioria das espécies de formigas neotropicais que já tiveram suas 

regiões de rDNA mapeadas (Mariano et al. 2008, Santos et al. 2010, 2016, Barros et 

al. 2012, 2015, 2016, Aguiar et al. 2017, Teixeira et al. 2017). Esse padrão diferiu 

das formigas neotropicais Dinoponera gigantea (Aguiar et al. 2011) e Camponotus 

renggeri (Aguiar et al. 2017). A localização dos rDNA 18S das Gnamptogenys spp. 

estudadas coincidiram com as marcações CMA3
+ o que indica que essas regiões são 

ricas em pares de bases GC. Essa relação também foi observada para a maioria de 

formigas neotropicais já estudadas (Mariano et al. 2008, Barros et al. 2015, 2016, 

Santos et al. 2016, Teixeira et al. 2017, Aguiar et al. 2017). A exceção, até o 

momento, é a espécie Dolichoderus voraginosus em que não se observou uma 

correspondência entre as regiões ricas em GC, e os agrupamentos de rDNA 45S 

(Santos et al. 2016).  

A variação no número cromossômico observada dentre as Gnamptogenys spp. 

estudadas citogeneticamente foram até o momento de 2n= 16, 20, 24, 26, 32, 34, 36, 

42, 44, 46 e 68 cromossomos (Tabela 1, presente estudo), incluindo dados para os 

grupos striatula, mordax, rastrata da região neotropical e coxalis da região oriental. 

Além disso, duas espécies do presente estudo, G. regularis (2n=26) e G. striatula de 

Petrópolis-RJ (2n=34), apresentaram polimorfismo cromossômico estrutural 



 

55 
 

envolvendo regiões de rDNA 18S e de uma região com sequência desconhecida, 

respectivamente. Cariótipos distintos foram observados em populações de G. 

striatula (2n=32, 34) e G. moelleri (2n=34, 44) no presente estudo. Todos esses 

dados citogenéticos, que incluem informações somente para 14 das 140 espécies 

descritas, já mostram uma grande complexidade e diversidade cariotípica para o 

gênero, provavelmente reflexo de sua longa história evolutiva (Lattke 1995, Lattke et 

al. 2008).  

No presente estudo foi possível distinguir populações de G. striatula (Rio de 

Janeiro – RJ e Petrópolis – RJ) e G. moelleri (Petrópolis-RJ/Viçosa-MG e 

Açailândia-MA) por meio do número e morfologia cromossômica, par 

cromossômico carreador das regiões ricas em pares de bases GC e dos genes 

ribossomais 18S. Além disso foi possível identificar padrões de polimorfismos 

cromossômicos que auxiliaram a compreensão da evolução cariotípica em G. 

regularis e G. striatula de Petrópolis. Posteriores estudos em diferentes populações 

de G. moelleri serão úteis para investigar melhor a hipótese sugerida deespécies 

crípticas. Os dados cromossômicos obtidos para G. striatula demonstram que a 

citogenética, clássica e molecular, pode ser uma ferramenta útil para auxiliar na 

delimitação dos limites específicos desse complexo de espécies, seguindo o conceito 

da taxonomia integrativa. Toda essa diversidade cariotípica observada nas espécies 

do presente trabalho demonstra o quanto futuros estudos citogenéticos em 

Gnamptogenys são promissores. 
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Tabela 1 – Resumo dos dados citogenéticos disponíveis na literatura de Gnamptogenys spp. Espécie, grupos segundo classificação de Lattke 

1995 e 2004, número cromossômico diploide/ haploide, fórmula cariotípica, localidade e referências bibliográficas. Estados brasileiros: MG: 

Minas Gerais e BA: Bahia  

Espécie Grupo 2n / n Fórmula Cariotípica  Localidade Referências 

Gnamptogenys sp. 2 - 16 / 8 - Brasil - BA  Mariano et al. 2015 

Gnamptogenys triangularis Rastrata 20 / 10 - Guiana Francesa Mariano et al. 2015 

Gnamptogenys sp1 - 26 / 13 14M + 12A Costa Rica  Mariano et al. 2015 

Gnamptogenys pleurodon striatula 32 / 16 - Guiana Francesa Mariano et al. 2015 

Gnamptogenys sp2 - 32 / 16 16M + 16A Costa Rica Mariano et al. 2015 

Gnamptogenys moelleri striatula 34 / 17 20M + 14A Brasil - BA Mariano et al. 2015 

Gnamptogenys striatula striatula 34 24M + 10A Brasil - BA, MG Borges et al. 2004 

Gnamptogenys sp. 1 - 36 / 18 - Brasil - BA Mariano et al. 2015 

Gnamptogenys sp. 2 - 36  - Cingapura Goni et al. 1981, Imai et al. 1983 

Gnamptogenys menadensis coxalis 42  - Malásia Imai et al. 1983 

Gnamptogenys sp. 1 - 42 - Malásia, Cingapura Goni et al. 1981, Imai et al. 1983 

Gnamptogenys binghami coxalis - / 22 - Malásia Imai et al. 1983 

Gnamptogenys sp. nv. - 46/ 23  16M + 30A Brasil - BA Borges et al. 2004 

Gnamptogenys annulata rastrata 68  6M + 62A Brasil - BA Borges et al. 2004 

    Classificação dos cromossomos segundo Imai (1991): M:metacêntrico, A:acrocêntrico  
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 Tabela 2 – Espécies de Gnamptogenys estudadas citogeneticamente no presente trabalho. Colônias, espécies, grupos segundo classificação de 

Lattke (1995), localidade, número total de indivíduos e metáfases analisados por colônia, número cromossômico diploide e fórmula cariotípica. 

Estados brasileiros: MG: Minas Gerais, RJ: Rio de Janeiro e MA: Maranhão 

Colônia Gnamptogenys spp. Grupo Localidade  Ind/Met 2n Fórmula Cariotípica 

CI 61 G. triangularis rastrata Araponga – MG  6/48 24 18m + 6sm 

Lu 62 G. regularis mordax Ponte Nova – MG 4/56 26 25m + 1sm* 

    3/46 26 24m + 2sm 

CI 104 G. striatula striatula Rio de Janeiro – RJ  10/122 32 20m + 10sm + 2st 

CI 105 G.  striatula striatula Rio de Janeiro – RJ  4/35 32 16m + 12sm + 4st 

CI 14 G. striatula striatula Petrópolis – RJ  1/10 34 18m + 7sm + 9st** 

CI 18 G. striatula striatula Petrópolis – RJ  2/31 34 16m + 7sm + 9st** 

CI 19 G. striatula striatula Petrópolis – RJ  1/8 34 16m + 7sm + 9st** 

CI 20 G. striatula striatula Petrópolis – RJ  5/98 34 16m + 7sm + 9 st** 

    2/24 34 16m + 8sm + 8st 

CI 26 G. moelleri striatula Petrópolis – RJ  5/134 34 18m + 8sm + 8st 

CI 75 G. moelleri striatula Viçosa-MG 6/87 34 18m + 8sm + 8st 

CI 349 G. moelleri striatula Viçosa – MG  4/36 34 18m + 8sm + 8st 

CI 350 G. moelleri striatula Viçosa – MG  1/19 34 18m + 8sm + 8st 

CI 389 G. moelleri striatula Viçosa – MG  4/79 34 18m + 8sm + 8st 

CI 180 G. moelleri striatula Açailândia – MA  9/109 44 22m + 14sm + 8st 

* Indivíduos heterozigotos para o polimorfismo envolvendo regiões de genes ribossomais do par 13 em G. regularis  
**Indivíduos heterozigotos para o polimorfismo cromossômico do par 17 em G. striatula de Petrópolis - RJ
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CONCLUSÕES GERAIS 
 
 

O presente estudo permitiu concluir que:  

 

 Todas as 14 espécies de formigas neotropicais estudadas, que incluíram 

representantes de quatro subfamílias (Ponerinae, Ectatominae, Formicinae e 

Myrmicinae) apresentaram apenas um par cromossômico carreador dos genes 

ribossomais 18S; 

 Em todas as 14 espécies de formigas neotropicais estudadas, as regiões de 

genes rDNA 18S coincidiram com as regiões positivas ao fluorocromo CMA3, 

evidenciando que esses genes são ricos em pares de bases GC;                                                                                                                             

 Um sutil heteromorfismo de regiões de genes ribossomais 18S foi observado 

em Camponotus atriceps e Wasmannia auropunctata e podem ter sido originados de 

um pequeno número de duplicações/deleções devido à crossing-over desigual; 

 A localização dos genes ribossomais na região pericentromérica em um par 

cromossômico metacêntrico observada tanto em Myrmicocrypta sp. e em 

Mycocepurus goelddi (Barros et al. 2012), espécies consideradas menos derivadas 

entre as formigas cultivadoras de fungos, pode ser um caráter ancestral nesse grupo 

de formigas; 

 Acromyrmex echinatior apresentou os genes rDNA 18S na região intersticial 

do braço curto do maior par subtelocêntrico, o que coincidiu com as regiões CMA3
+ 

observadas por Barros et al. (2016), e confirma a ocorrência do rearranjo do tipo 

inversão paracêntrica em Acromyrmex;  

 Polimorfismos cromossômicos envolvendo regiões de rDNA 18S foram 

observados em Odontomachus bauri e em Gnamptogenys regularis. Rearranjos 

como duplicações/deleções nessas sequências cromossômicas repetitivas podem ter 

originado esses polimorfismos cromossômicos nessas duas espécies. Esses dados de 

polimorfismos envolvendo regiões de genes ribossomais são inéditos em formigas. 

 Um polimorfismo de tamanho no braço longo do par cromossômico 17 foi 

observado em Gnamptogenys striatula de Petrópolis-RJ. Foram encontrados 

indivíduos heterozigotos (dois cromossomos submetacêntricos pequenos) e 

indivíduos com uma das formas homozigotas (um cromossomo pequeno 

submetacêntrico e um cromossomo maior subtelocêntrico). Rearranjos do tipo 
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duplicações devido à permuta gênica desigual ou translocação podem ter originado 

esse polimorfismo cromossômico; 

 Embora Gnamptogenys moelleri apresente caracteres morfológicos bem 

definidos, a população de Açailândia apresentou variações cromossômicas (número, 

morfologia e par cromossômico carreador das regiões de genes ribossomais 18S) em 

relação às de Viçosa e Petrópolis, o que sugere que essas sejam espécies crípticas; 

 Foi possível diferenciar citogeneticamente duas populações de Gnamptogenys 

striatula (Rio de Janeiro – RJ e Petrópolis – RJ) por meio do número e morfologia 

cromossômica, par cromossômico carreador das regiões de genes ribossomais 18S, 

ricas em pares de bases GC. Isso demonstra que a citogenética, clássica e molecular, 

pode ser uma ferramenta auxiliar na resolução taxonômica dessa espécie.  

 


