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RESUMO 

 

REIS, Lorene Carla dos, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, março de 2021. 
Primeiro registro de Pimelodus microstoma Steindachner, 1877 (Siluriformes: 
Pimelodidae) na bacia do rio Paraíba do Sul, Minas Gerais, Brasil a partir de 
dados cariotípicos e de barcoding. Orientador: Jorge Abdala Dergam dos Santos. 
Coorientadora: Natália Martins Travenzoli. 
 

Pimelodidae possui 114 espécies que são amplamente distribuídas ao longo da 

região Neotropical. Pimelodus é o gênero com o maior número de espécies e 

filogeneticamente um grupo polifilético. Dentre as espécies do gênero, Pimelodus 

microstoma Steindachner, 1877 (Siluriformes: Pimelodidae) é uma espécie típica da 

bacia do rio Alto Paraná do estado de São Paulo, que morfologicamente apresenta 

um padrão de cor cinza uniforme com apenas alguns pontos escuros (às vezes 

muito fracos ou ausentes), presença de uma nadadeira adiposa longa, boca 

pequena e um barbilhão maxilar pequeno. Citogeneticamente, essa espécie se 

caracteriza por apresentar conservadorismo no número diploide (2n), no padrão de 

distribuição da heterocromatina e na localização dos sítios Ag-RONs. Nesse 

contexto, este estudo descreve a primeira ocorrência de P. microstoma na bacia do 

rio Paraíba do Sul nos rios Pomba e Novo, no estado de Minas Gerais, Brasil, afim 

de melhor contribuir para o entendimento de processos evolutivos, de problemas 

taxonômicos, biogeográficos e filogenéticos. Foram aplicadas técnicas 

convencionais de analises cromossômicas (Giemsa, banda C e AgRONs), padrões 

de marcação das sondas de DNA repetitivo (GA(15) e CA(15)) além de análises 

filogenéticas moleculares utilizando o gene citocromo oxidase subunidade I (COI). 

Os indivíduos de P. microstoma apresentaram o mesmo o padrão morfológico, 

citogenético e molecular dos indivíduos de P. microstoma do rio Mogi-Guaçu, 

pertencente à bacia do Alto Paraná, estado de São Paulo. Foi observado um 

conservadorismo no número diploide de 2n=56 cromossomos, uma pequena 

quantidade de heterocromatina distribuída na região dos telômeros de alguns 

cromossomos. Além de sítios de marcações das AgRONs presentes no braço maior 

do par de cromossomos submetacêntrico 17. Os microssatélites CA(15) e GA(15) 

apresentaram um padrão de distribuição preferencial nas regiões terminais da 

maioria dos cromossomos. A filogenia obtida com o gene COI indicou a falta de 

estruturação na rede de haplótipos com baixa distância molecular entre as espécies 



 
 

de P. microstoma nas bacias do rio Paraíba do Sul e do Alto Paraná. Sendo assim, 

estes dados corroboram que os representantes de P. microstoma de ambas as 

bacias compreendem ser uma única espécie. Portanto, P. microstoma é uma 

espécie introduzida no rio Paraíba do Sul por evento de cabeceira, sendo sua 

identificação confirmada por análises morfológicas, citogenéticas e moleculares, 

representando assim o primeiro registro da espécie fora da bacia do Alto Paraná. 

 

Palavras-chave: Dissertação. Bacia do rio Paraíba do Sul. Biogeografia. Citogenética 

Clássica e Molecular. Filogenia Molecular. 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



 
 

ABSTRACT 

 

REIS, Lorene Carla dos, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, March, 2021. First 
record of Pimelodus microstoma Steindachner, 1877 (Siluriformes: 
Pimelodidae) in the Paraíba do Sul river basin, Minas Gerais, Brazil from 
karyotype and barcoding data. Adviser: Jorge Abdala Dergam dos Santos. Co-
Adviser: Natália Martins Travenzoli. 
 

Pimelodidae has 114 species that are widely distributed throughout the Neotropics. 

Pimelodus is the genus with the largest number of species, and, phylogenetically, it is 

a polyphyletic group. Pimelodus microstoma Steindachner, 1877 (Siluriformes: 

Pimelodidae) is a typical species from the Alto Paraná basin in the state of São 

Paulo, Minas Gerais,Brazil, which morphologically presents a uniform gray color 

pattern with only a few dark spots (sometimes very light or absent), presence of a 

long adipose fin, small mouth and jaw. Cytogenetically, this species is characterized 

by conservatism in the diploid number (2n), heterochromatin distribution pattern and 

location of Ag-RONs sites. In this context, this study describes the occurrence of P. 

microstoma in the Paraíba do Sul river basin in the Pomba and Novo rivers, in the 

state of Minas Gerais, Brazil, in order to better contribute to the understanding of 

evolutionary processes, and taxonomic, biogeographical and phylogenetic issues. 

Conventional chromosomal analysis techniques (Giemsa, C band and AgRONs), 

repetitive DNA probes GA (15) and CA(15) marking patterns, and molecular 

phylogenetic analyzes using the subunit I cytochrome oxidase gene (COI) were 

applied. The individuals of P. microstoma presented the same morphological, 

cytogenetic and molecular patterns as individuals of P. microstoma from the Mogi-

Guaçu river, which belong to the Alto Paraná basin, state of São Paulo. A 

conservatism was observed in the diploid number of 2n = 56 chromosomes, with 

small amount of heterochromatin distributed in the region of the telomeres of some 

chromosomes, besides the AgRON marking sites be present in the larger arm of the 

submetacentric chromosome pair 17. Microsatellites(CA(15) and GA(15) showed a 

distribution pattern preferentially in the terminal regions of most chromosomes. The 

phylogeny obtained with the COI gene indicated the lack of structure in the haplotype 

network, with low molecular distance between P. microstoma species in the Paraíba 

do Sul and Alto Paraná basins. Therefore, these data corroborate that the 

representatives of P. microstoma from both basins are a single species. Therefore, P. 



 
 

microstoma is a species introduced in the Paraíba do Sul river by headwater piracy 

event, being its identification confirmed by morphological, cytogenetic and molecular 

analyzes, and thus representing the first record of the species outside the Alto 

Paraná basin. 

 

Keywords: Dissertation. Biogeography. Classical and Molecular Cytogenetics. 

Molecular Phylogeny. Paraíba do Sul River Basin. 
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1. INTRODUÇÃO GERAL 

1.1 Caracterização morfológica  

A ordem Siluriforme é composta por cerca de 3.730 espécies válidas de 

peixes, distribuídas em 40 famílias e 490 gêneros (Nelson, 2016; Fricke et al., 2020), 

das quais 1.000 destas espécies ocorrem no Brasil (Buckup et al., 2007). Essas 

espécies possuem ampla distribuição, sendo encontrados comumente em fundos de 

rios, desde ilhas até ambientes costeiros em todos os continentes, exceto na 

Antártida (Grande & Eastman 1986; Britski 1991).  

Conhecidos como acaris, mandis, bagres e cascudos caracterizam-se por 

apresentarem hábitos predominantemente crepusculares, noturnos e serem 

sedentários (Britski 1991). Exibem desde pequeno até grande porte, apresentando 

hábitos sedentários (os quais contribuem para a grande dificuldade apresentada por 

estes peixes em superar cachoeiras ou corredeiras que se interpõem às suas raras 

migrações), sendo encontrados no fundo de rios, escondendo-se por entre as 

pedras e vegetação (Britski 1991). Quanto à morfologia, as espécies dessa ordem 

caracterizam-se pela ausência de escamas no corpo, sendo o mesmo envolto total 

ou parcialmente por uma pele espessa ou placas ósseas. Além disso, os espécimes 

não apresentam dentes, mas possuem placas dentárias e três pares de barbilhões. 

As nadadeiras são raiadas, com o primeiro raio das nadadeiras dorsal e peitoral 

transformado em um acúleo forte e pungente, a nadadeira adiposa é bem 

desenvolvida e a nadadeira caudal possui formato variável (Mess 1974; Britski et al. 

1988; Nelson 2016). 

Dentre as famílias dessa ordem, a família Pimelodidae é endêmica da região 

Neotropical, compreende 114 espécies válidas (Fricke Eschmeyer and Fong 2020) e 

exibe maior diversidade de espécies nas bacias do Amazonas, Paraná e Orinoco e 
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grandes rios das Guianas (Lundberg & Littman 2003). O gênero Pimelodus 

Lacepède 1803 é o mais diversificado, sendo amplamente distribuído em toda a 

região Neotropical, apresentando 30 espécies válidas (Eschmeyer et al., 2020). 

Pimelodus não evidencia uma hipótese de filogenia monofilética, pois a inclusão de 

espécies no gênero é baseada em caracteres não-cladísticos, propostos até o 

século XIX, o que provavelmente levará muitas espécies a serem realocadas após 

estudos filogenéticos (Ribeiro et al. 2008; 2011). A ausência de monofiletismo é 

evidente no estudo filogenético de Lundberg, et al. (2011), em que as espécies 

analisadas de Pimelodus foram separadas em quatro clados com outros diferentes 

gêneros. O grupo Pimelodus (sensu Lundberg et al. 2011) inclui espécies de 

Pimelodus com exceção de Pimelodus ornatus Kner, 1858 e Pimelodus cf. altissimus 

Eigenmann e Pearson, 1942 e um clado irmão formado por Iheringichthys e 

Parapimelodus.  

Nesse gênero, a inserção das espécies é feita com base em um diagnóstico 

morfológico (Ribeiro, et al., 2008). Assim, a semelhança nos padrões morfológicos e 

o grande número de representantes no gênero são fatores dificultam a verdadeira 

identificação taxonômica das espécies Pimelodus (Ribeiro & Lucena 2006). 

1.2 Caracterização citogenética clássica  

Os peixes das ordens Characiformes e Siluriformes são os que possuem o 

maior número de estudos citogenéticos (Artoni et al. 2000; Silva et al. 2012; 

Travenzoli et al. 2015; Conde-Saldaña et al. 2017, 2019; Cunha et al. 2018). Em 

Siluriformes, as análises cromossômicas evidenciaram uma grande variação em 

número diploide entre as espécies, tais como a presença de 20 cromossomos em 

Pterolebis longipinnis e de até 134 cromossomos em Corydoras aeneus (Oliveira et 
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al. 2000; 2006). Embora os estudos citogenéticos tenham revelado aspectos 

importantes sobre a história evolutiva de suas espécies, das 114 espécies de 

Pimelodidae, apenas 34 apresentam análises citogenéticas (Girardi et al. 2018). Os 

dados disponíveis para a família indicam o predomínio de 2n = 56 cromossomos 

(Girardi et al. 2018), que é sugerido como o número diploide ancestral para a ordem 

Siluriformes (Oliveira & Gosztonyi 2000; Moraes-Neto et al. 2011), um aspecto que 

foi contestado por Eler et al (2007) no estudo da posição basal do doradídeo 

Wertheimeria maculata. Do total de espécies, apenas seis possuem o número 

diploide diferente de 56 cromossomos, sendo elas: com 2n = 50 cromossomos 

Calophysus macropteros, Pinirampus pirinampu e Luciopimelodus plati (Ramirez-Gil 

et al. 1998; Vasconcelos & Martins-Santos, 2000; Sánchez et al. 2010). Pimelodus 

fur e Megalonema platanum exibem 2n = 54 cromossomos (Sánchez et al. 2000; 

Garcia & Moreira-Filho 2008; Carvalho-Costa et al. 2011) e Pimelodus blochii com 2n 

= 58 cromossomos (Della-Rosa et al. 1980).  

Além da grande variação do número de cromossomos, as espécies dessa 

família também se caracterizam por apresentar pouca quantidade de 

heterocromatina nos cromossomos (Girardi et al. 2018). Nos cariótipos dessas 

espécies, os blocos heterocromáticos geralmente estão localizados nas regiões 

terminais, centroméricas e/ou pericentroméricas dos cromossomos (Dias & Foresti 

1993; Garcia & Moreira-Filho 2005; Ferreira et al. 2014; Swarça et al. 2017; 2018). O 

padrão é semelhante ao observado nas regiões organizadoras de nucléolos (RONs) 

e evidenciam marcações localizadas na região terminal do braço longo de um par de 

cromossomos subtelocêntricos (23 ou 24) (Dias & Foresti 1993; Borin & Martins-

Santos 2002; Treco & Dias 2009; Carvalho et al. 2010; 2011; Matoso et al. 2011; 

Swarça et al. 2013; 2017; 2018; Girardi et al. 2018; Malimpensa et al. 2018).  



14 
 

 
 

 

Embora os dados citogenéticos sejam relativamente escassos em 

Pimelodidae, os padrões de marcações cromossômicas, somados às informações 

morfológicas, têm auxiliado na identificação de espécies simpátricas e nas relações 

citotaxonômicas entre espécies da família (Swarça et al. 2007).  

1.3 Caracterização citogenética molecular 

Diversos grupos de eucariotos apresentam variações na quantidade de DNA, 

o que não se relaciona com a quantidade de genes apresentados, já que isso ocorre 

independentemente da complexidade do organismo (Gregory 2005). Esses padrões 

de variação podem estar atribuídos as diferentes quantidades de DNAs repetitivos 

(Doolittle & Sapienza 1980; Cavalier-Smith 1985; Kidwell 2002; Gregory et al. 2007). 

Atualmente, sequências de DNAs repetitivos estão sendo muito utilizadas em peixes, 

pois evidenciam dados consistentes que auxiliam na melhor compreensão do 

genoma, tanto na estrutura quanto na organização (Silva et al. 2013; Utsunomia et 

al. 2014; Barbosa et al. 2015), na evolução genômica de espécies, na detecção de 

homeologias cromossômicas, na diversificação de cromossomos sexuais e origem 

de cromossomos B (Vicari et al. 2010), na elucidação de problemas taxonômicos 

(Bellafronte et al., 2005; Blanco et al., 2011), filogenéticos (Teixeira et al. 2009), 

mapeamento de genomas (Ferreira et al. 2010), diferenciações populacionais 

(Martinez, et al. 2011), relações biogeográficas (Vicari et al. 2005), entre outros. 

DNAs repetitivos são sequências de DNA que se repetem diversas vezes, 

constituindo assim grandes frações do genoma eucarioto (Lewin 2014), a maioria 

dos DNAs repetitivos está localizada nas porções heterocromáticas (Griffiths et. al. 

2006), sendo classificados em codificador, quando apresenta funções biológicas 
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bem definidas e não codificador quando o conjunto de sequência dispersas no 

genoma ou se repetem in tandem (Griffiths et al. 2006).  

Dentre os codificantes, temos os DNAs ribossomais (rDNA) que vêm sendo 

utilizados com grande frequência em estudos citogenéticos em peixes neotropicais 

(Griffiths et al. 2006). Os rDNAs, são sequências repetitivas dispostas in tandem que 

codificam RNA ribossômico muito conservadas evolutivamente e podem ser 

encontradas em todos os eucariotas (Eickbush & Eickbush, 2007). O rDNA em 

eucariotos superiores é organizado em duas famílias multigênicas distintas, sendo a 

família maior é formada pelo rDNA 45S, que inclui os genes rDNA 18S, 5.8S e 28S e 

a família menor, é constituída pelo rDNA 5S (Martins & Wasco 2004). Essas 

sequências possuem alto grau de conservação molecular, consideradas importantes 

marcadores citotaxonômicos onde auxiliam no entendimento da estrutura do genoma 

e nas relações evolutivas em muitos grupos de peixes (Martins & Galetti Jr. 1999; 

2000; Silva et al. 2013; Traldi et al. 2012; 2013; 2016; Swarça et al. 2017). 

Dentre os DNAs repetitivos não codificantes, temos os microssatélites, 

minissatélites e DNA satélites, ou dispersos pelo genoma como os elementos 

transponíveis. (Charlesworth et al. 1994; Sumner 2003). Os microssatélites ou 

sequências simples repetidas (Simple Sequence Repeats - SSRs) sequências curtas 

de DNA, constituídos de 1 a 6 nucleotídeos com repetições em tandem. Localizam-

se em sua maioria nas regiões não codificantes do genoma, podendo ocorrer em 

regiões codificantes (Toth; Gáspári; Jurka, 2000). Muito utilizados em estudos sobre 

a evolução do genoma de diversos organismos (Schneider et al. 2015), abrangendo 

peixes (Cioffi et al. 2011; Terencio, et al. 2015; Yano et al. 2014; Scacchetti et al. 

2015; Pucci et al. 2016; Gouveia, et al. 2017; de Moraes et al. 2017; Utsunomia et al. 

2018). 
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Os satélites ou satDNAs têm cerca de 100 a 300 pares de bases (pb), número 

de cópias pode ser 1.000-10.000 no genoma, sendo o principal componente da 

heterocromatina (John 1988; Martins 2007). Em virtude das sequências de satDNA 

serem organizadas de forma espécie-específicas (Martins 2007; Milani et al. 2017), 

muitos estudos citogenéticos em peixes neotropicais estão analisando essas 

sequências (Mestriner et al. 2000; Jesus et al. 2003; Vicari et al. 2010). Os 

minissatélites (VNTR – Variable Number of Tandem Repeat) possuem 10 a 60 pares 

de base (pb), 5-50 cópias no genoma, podem ser considerados bons marcadores 

individuais e específicos por apresentar intensa dinâmica evolutiva (Martins 2007), 

sendo utilizado em estudos sobre evolução cariotípica de peixes, devido ao 

mapeamento físico dessa sequência ser possível detectar rearranjos cromossômicos 

(Margarido & Moreira-Filho 2008; Cioffi & Bertollo, 2012; Rosa et al. 2012; Traldi et 

al. 2013; Pucci et al. 2016).  

Enquanto os elementos transponíveis, ou transposons, se encontram 

dispersos no genoma em diversas cópias, podendo promover a variabilidade do 

genoma, produzindo mutações reguladoras e rearranjos cromossômicos 

(Charlesworth, et al. 1994; Sumner 2003; Syvanen 1984). Essas sequências são 

caracterizadas por apresentar terminações repetidas invertidas e a presença genes 

codificantes para a enzima transposase (Charlesworth, et al. 1994). 

Os estudos citogenéticos moleculares em Siluriformes são escassos, 

principalmente para espécies de regiões neotropicais. A maioria das análises para o 

gênero Pimelodus utiliza isozimas (Renesto et al. 2000) e amplificação aleatória de 

marcadores de DNA polimórfico (RAPD) (Almeida et al. 2003). Em Pimelodidae, 

dados moleculares também são escassos, e em sua maioria, apresentam 

mapeamento físico dos genes 45S e 5S DNAr (revisado em Girardi et al. 2018; 
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Malimpensa et al. 2018; Swarça, et al. 2018). Esses estudos indicaram que a maioria 

das espécies estudadas em Pimelodidae possuem sítios 5S rDNA em pelo menos 

um par com localização intersticial, pericentromérica ou subterminal, exceto P. 

maculatus (Ferreira et al. 2014; Girardi et al. 2018) e Iheringichthys labrosus (Lütken, 

1874) (Carvalho & Dias 2007) que evidencia a região telomérica.  

A maioria das espécies de peixes apresentam esses sítios de rDNA na 

posição intersticial, supondo que este padrão não é por acaso, podendo representar 

alguma vantagem em relação à organização dessas sequências em vertebrados 

(Martins & Galetti Jr 2001).  

Espécies do grupo Pimelodus sensu Lundberg et al. (2011) apresentam esses 

sítios ribossomais localizados nos braços longos, e o restante das espécies de 

Pimelodidae nos braços curtos dos cromossomos. Sendo assim, sítios ribossomais 

evidenciados nos cariótipos podem ser considerados um importante marcador 

citotaxonômico para o grupo. 

1.4 Filogenia no gênero pimelodus 

Os Siluriformes possuem uma história evolutiva particular, por isso têm sido o 

foco de muitas pesquisas. Considerado como um modelo para a investigação de 

relações continentais históricas e padrões biogeográficos por exemplo, variação 

versus dispersão (Grande et al. 1986; Gayet et al. 2003; Diogo 2004; Peng et al. 

2006; Betancur  2009; Nakatani et al. 2011; Chen et al. 2013). Embora, análises de 

relógios moleculares sugiram uma origem muito mais antiga (97-180 Ma) do grupo 

(Peng et al. 2006; Nakatani et al. 2011; Chen et al. 2013), ainda não existe uma 

elucidação entre gêneros e o monofiletismo do grupo (Lundberg et al. 1988, 1991b, 

Pinna 1998).  
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Além das dificuldades na identificação taxonômica e na obtenção de uma 

relação filogenética entre as espécies, outro problema observado na ordem é sua 

grande diversificação devido a vários eventos biogeográficos terem moldado a 

distribuição moderna das diferentes famílias. Portanto, tanto a linha do tempo quanto 

o modo (deriva continental versus dispersão intercontinental) da distribuição dos 

siluriformes ainda são incertos (Diogo 2004; Hardman 2005; Lundberg et al. 2007; 

Nakatani et al. 2011; Chen, et al. 2013). 

Diogo (2004) analisou duas hipóteses biogeográficas que retratam a 

diversificação dos Siluriformes e uma terceira hipótese foi proposta. Na primeira 

hipótese, conhecida como “hipótese tradicional”, foi sugerido que conexões 

existentes do Paleoceno, exatamente no Eoceno, além de passagens continentais 

para as áreas da Laurásia deram passagem para os siluriformes para a Gondwana. 

Já a segunda hipótese, denominada como "hipótese marinha", sugere uma origem e 

dispersão marinha, levando à atual distribuição mundial de bagres. E a terceira 

hipótese, propõe um complexo de arranjos biogeográficos envolvendo dispersões 

pré e pós-deriva, eventos vicariantes e possíveis migrações marinhas.  

Incertezas taxonômicas são comuns entre os peixes neotropicais, e grande 

parte delas vem sendo investigada por meio de metodologias moleculares, 

especialmente a do DNA barcoding (Pereira et al. 2013), a qual tem sido também 

empregada para o estabelecimento de relações filogenéticas (Ramirez & Galetti Jr. 

2015). A identificação e classificação de peixes siluriformes baseada apenas em 

caracteres morfológicos podem gerar uma identificação muitas vezes equivocada 

(Hebert et al. 2003), dessa maneira os caracteres morfológicos são mormente 

utilizados no diagnóstico e delimitação das espécies (Ribeiro et al. 2008). Muitas 
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espécies têm sido realocadas após a realização de estudos filogenéticos e 

moleculares (Garavello & Shibatta 2007; Girardi et al. 2018). 

Com o intuito de diferenciação de espécies próximas, pesquisadores vêm 

utilizando dados morfológicos e citogenéticos. Contudo, ferramentas moleculares 

são eficientes quando essa identificação se torna complicada. A abordagem 

molecular acrescenta informações importantes para a elucidação das relações 

filogenéticas, estudos populacionais, entre outros (Peixoto 2011). 

A biologia molecular vem sendo amplamente utilizada com inúmeras 

finalidades, dentre elas a detecção de variabilidade genética, viabilizando a 

obtenção de um número grande de marcadores moleculares (microssatélites e 

sequencias de DNA nuclear e mitocondrial) (Oliveira et al. 2006; Sunnucks 2000). 

Uma ferramenta molecular que vem sendo utilizada para auxiliar a 

identificação das espécies e para a realização de comparação de populações e o 

sequenciamento do gene COI (Nwani et al 2010; Quezada-Romegelli 2010; Ardura 

et al. 2010; Wong  2011). 

A caracterização dos cariótipos e de marcadores cromossômicos pode 

contribuir para uma melhor classificação das espécies, bem como a elucidação de 

relações incertas em gêneros problemáticos, como é o caso de Pimelodus. Nesse 

sentido, no presente estudo utilizamos as análises da sistemática filogenética e seus 

métodos de inferência como ferramenta, a fim de comparar as populações da 

espécie previamente considerada como Pimelodus fur, provenientes dos rios Novo e 

Pomba, da bacia do rio Paraíba do Sul no estado de Minas Gerais, Brasil.  

Assim os estudos integrativos do grupo têm se concentrado na descrição e 

caracterização da variabilidade cariotípica, enquanto análises moleculares 
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geralmente têm sido aplicadas para elucidar as intrincadas inter-relações 

filogenéticas entre suas famílias.  

1.5 Caracterização das bacias hidrográficas  

A bacia do Rio Paraíba do Sul ocupa uma área de aproximadamente 57.000 

km2, distribuídos da seguinte forma: 22.600 km2 no estado do Rio de Janeiro, 

20.900 km2 em Minas Gerais e 13.500 km2 em São Paulo (Baena 2002). Localizada 

entre os paralelos 20º 26’ e 23º 38’ S e os meridianos de 41º 00’ e 46º 30’W (Baena 

2002) (Fig. 1). Abrange os Estados de Minas Gerais – com as nascentes e afluentes 

dos rios Preto, Pomba e Muriaé –, de São Paulo, onde ficam suas cabeceiras, e do 

Rio de Janeiro percorre o maior trecho do rio Paraíba do Sul quase 540 km até o seu 

encontro com o Oceano Atlântico (AGEVAP- Agência da Bacia do Rio Paraíba do 

Sul).  

 

  Fonte: https://images.app.goo.gl/bdaBsEEWwh73ZLtp8 

 

Figura 1 – Bacia do rio Paraíba do Sul 

https://images.app.goo.gl/bdaBsEEWwh73ZLtp8
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Já a bacia do Alto Paraná ocupa uma área de aproximadamente 900 mil km2 

fazendo parte da porção sul do Escudo Brasileiro, abrangendo toda a drenagem do 

Rio Paraná à montante do antigo Salto de Sete Quedas (Bonetto 1986, Britski & 

Langeani 1988). Existe a possibilidade de conexão entre essas duas bacias, mas 

para evidenciar tais conexões precisaríamos de estudos filogenéticos e 

biogeográficos dos grupos de peixes que ocorrem em ambas as bacias e também 

evidências geológicas desses eventos de captura de fluviais. Pensando nisso, as 

espécies de Pimelodus descritas para a bacia do Rio Paraíba do Sul são: Pimelodus 

maculatus (Lacépéde 1803),  P. fur (Lütken 1874), P. eigenmanni (Van der Stigchel 

1946) e P. hartti (Steindachner 1877) (Bizerril 1999). Em contrapartida, a espécie P. 

microstoma é típica da bacia alto rio Paraná no estado de São Paulo, a qual 

apresenta as seguintes espécies do gênero: P. maculatus (Lacépéde 1803), P. fur 

(Lütken 1874), P. microstoma (Steindachner 1877), P. paranaensis (Britski & 

Langeani, 1988) e P. platicirris (Borodin 1927) (Oyakawa & Menezes 2011). A 

relação biogeográfica entre a bacia do Alto Paraná e as bacias costeiras tem sido 

alvo de diversos estudos.  

Assim, Hermann Von Ihering em 1894 publicou pela primeira vez sobre a 

possibilidade de conexões antigas entre as drenagens das duas bacias. 

“Pensamos que em tempo remoto, o rio Paraíba, desde, as suas nascentes até Guararema, foi 

afluente do rio Tietê, e isto. provavelmente na mesma época em que a grande lagoa terciária 

de Tremembé ocupou o vale do Paraíba desde Jacareí até Cachoeira. Esta lagoa esteve em 

conexão franca com o oceano (sic), o que é provável pela presença dos bagres.” 

 

“Seria, pois, devido a modificações geológicas que mais tarde foi interrompida a antiga conexão 

entre os dois rios e que a Paraíba, invertido completamente no seu curso original, ganhou a 

bacia da lagoa de Tremembé e com ele desaguou ao norte. Estou bem longe de dar esta 

hipótese como resultado demonstrado; mas parece-me que será lícito, às vezes, fazer ver os 

problemas ciência tem de elucidar, e se, um dia, pudermos dispor dos necessários dados 

zoogeógrafos c geológicos, som dúvida poderemos reconstruir a história do rio Paraíba”. 
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A bacia do rio Paraíba do Sul é limitada ao oeste pela Serra do Espinhaço e 

ao leste pela Serra da Mantiqueira (Buckup 2011; Ribeiro et al. 2006), está 

intimamente conectada ao eixo Rio-São Paulo, onde se localizam os dois maiores 

centros de produção e consumo da nação (Baena 2002). 

As bacias costeiras do leste do Brasil são compostas por drenagens de porte 

pequeno ou médio, o que as isola das bacias continentais presentes no escudo 

Cristalino Brasileiro (sendo consideradas distintas unidades biogeográficas) (Vari 

1988; Weitzman et al. 1988; Bizerril 1994; Ribeiro 2006; Buckup 2011). Essas bacias 

caracterizam por exibirem elevada diversidade de espécies e gêneros endêmicos 

compartilhados entre sistemas de drenagens hoje isolados se por apresentar um 

padrão biogeográfico supostamente determinado pelos processos geomorfológicos 

locais e alterações eustáticas no nível do mar durante o Quaternário (Bizerril 1994; 

Weitzman 1988; Buckup 2011; Thomaz et al. 2015b).  

O Alto Paraná sofre com as atividades tectônicas desde o início do Terciário o 

que o torna uma área bem complexa (Ab’Saber 1998). Essas atividades geológicas 

são as principais causas de diferentes eventos de captura de cabeceiras, bem como 

entre os rios Tietê e Paraíba do Sul (Castro et al. 2003), responsáveis também pela 

distribuição de algumas de suas espécies em drenagens vizinhas, tais como: rios 

Paraíba do Sul, Ribeira de Iguape e algumas drenagens litorâneas menores 

(Langeani 1989; Weitzman & Malabarba 1999, Ribeiro et al. 2006, Serra et al. 2007), 

ou ainda no Rio São Francisco (Britski et al. 1988, Britto & Castro 2002). Malabarba 

(1998) sugere que através do antigo modelamento do vale do rio Paraíba possa ter 

havido conexões pretéritas entre o rio Tietê e drenagens costeiras, o que pode ter 

ocorrido também em outras porções do Alto Paraná. 
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2. OBJETIVOS 

2.1 Objetivos gerais 

Caracterizar a população da espécie de Pimelodus microstoma que ocorrem 

na bacia do Paraíba do Sul, utilizando uma abordagem integrativa com a 

combinação de caracteres morfológicos, citogenéticos e moleculares e sua 

comparação com a população de P. microstoma da bacia Alto Paraná. 

2.2 Objetivos específicos 

I. Realizar as medições morfométricas das espécies Pimelodus microstoma 

do Paraíba do Sul Minas Gerais, Minas Gerais e comparar o padrão encontrado com 

as espécies de P. microstoma do Alto Paraná, São Paulo a fim de obter informações 

acerca do grau de diferenciação da espécie. 

II. Caracterizar citogeneticamente a espécie Pimelodus microstoma dos rios 

Novo e Pomba da bacia Paraíba do Sul, utilizando dados relativos ao cariótipo, 

regiões de heterocromatina (bandamento C), regiões organizadoras de nucléolo 

(NORs) e identificar e analisar os padrões de marcação das sondas de DNA 

repetitivo (GA)(15) e (CA)(15); 

III. Caracterizar molecularmente a espécie P. microstoma dos rios Novo e 

Pomba da bacia Paraíba do Sul, Minas Gerais utilizando o gene citocromo oxidase 

subunidade I (COI). 
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1. INTRODUÇÃO 

Os Siluriformes, comumente conhecidos como acaris, mandis, bagres e 

cascudos podem ser facilmente identificados por possuírem características 

morfológicas peculiares. A maioria de seus representantes é habitante de águas 

doces das regiões tropicais (Britski et al., 1988; 1991; de Pinna, 1998). Esses peixes 

possuem ampla distribuição, sendo encontrados desde ilhas até ambientes costeiros 

de todos os continentes, exceto na Antártida (Grande & Eastman, 1986).  

Pimelodidae, com 114 espécies válidas (Fricke, Eschmeyer and Fong, 2020) 

já foi considerada uma das maiores famílias de bagres neotropicais, assim como a 

mais diversificada (Mees, 1974) foi considerada por Fowler (1950) a terceira em 

importância dentre os peixes de água doce da América do Sul e são encontrados em 

toda a América Central e América do Sul, com exceção da parte sul deste continente 

(Nelson, 2016). 

A espécie Pimelodus microstoma foi descrita em 1877 por Steindachner 

baseada em três espécimes coletados por Johann Natterer entre 1818 a 1835 em 

viagens feitas ao Brasil. Identificados inicialmente como P. maculatus, esses 

exemplares foram renomeados e validados por Steindachner (1877) como P. 

microstoma com base na sua localidade-tipo "Brasil, von Irisanga [= Orissanga, São 

Paulo], Rio Branco e Barra do Rio Negro", (Ribeiro & Lucena, 2007).  

A espécie P. microstoma é uma das 24 espécies do gênero parafilético 

Neotropical Pimelodus (Lundberg & Littmann, 2003). Eigenmann & Eigenmann 

(1888,1890) não foram capazes de demonstrar a validade e distinção entre P. 

microstoma e Pimelodus fur (Lütken, 1874) (localidade-tipo: Rio das Velhas, bacia do 

rio São Francisco). Assim, subsequentes autores como Gosline, 1945, Fowler, 1951 

trataram P. microstoma como sinônimo júnior de P. fur, uma espécie conhecida da 
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bacia do São Francisco e essa interpretação era seguida até agora, na bacia do 

Paraíba do Sul (Bizerril, 1999). 

Por outro lado, a espécie P. fur ocorre na bacia do rio São Francisco (Ribeiro 

& Lucena, 2006; Barbosa et al., 2017) e exibe padrão de coloração uniforme com 

pequenos pontos escuros concentrados na porção ântero-lateral do tronco 

(Garavello & Shibatta, 2007). Pimelodus microstoma ocorre na bacia do Alto Rio 

Paraná, e possui corpo de coloração similar à de P. fur, distinguindo-se das demais 

espécies do gênero pela presença de uma nadadeira adiposa longa, boca pequena 

e um barbilhão maxilar pequeno (Ribeiro & Lucena, 2006; 2007), sendo semelhante 

aos padrões encontrados em P. microstoma que ocorre na bacia Paraíba do Sul. 

Apesar de serem muito semelhantes ambas as espécies diferem morfologicamente 

no número de rastros branquiais e largura do espaço interorbital (Ribeiro & Lucena, 

2006; 2007) e nos seus cariótipos, tanto na número diploide quanto no número 

fundamental (número de braços cromossômicos). 

Segundo Malimpensa (2019) P. microstoma da bacia do Alto Rio Paraná 

exibe o mesmo número diploide, 2n = 56 cromossomos, o cariótipo 

20M+18SM+12ST+6A e NF = 106. e P. fur rio das Velhas, bacia do rio São 

Francisco 2n=54 cromossomos, 32M+8SM+6ST+8A e NF=100. Fundamentado em 

características morfológicas e estudos filogenéticos dentro da ordem Siluriformes, 

Pinna (1993) demonstrou a natureza polifilética dos indivíduos pertencentes à 

conhecida família Pimelodidae, estes foram reagrupados nas seguintes famílias: 

Pimelodidae, Heptapteridae (Rhamdiidae) e Pseudopimelodidae. As famílias 

Heptapteridae (Rhamdiidae) e Pseudopimelodidae foram elevadas da categoria de 

subfamília para família. 
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A associação de análises morfológicas, que são de grande relevância para a 

taxonomia, com análises citogenéticas e filogenéticos, tais como os estudos com 

DNA barcoding (utilizando o gene mitocondrial Citocromo Oxidase I (COI) (Hebert et 

al., 2003)), é uma importante ferramenta na identificação de espécies, permitindo 

assim a redução ou eliminação de incertezas taxonômicas  

O sudeste brasileiro é considerado uma das regiões periféricas de distribuição 

de peixes neotropicais de água doce e é de particular interesse biogeográfico por ter 

alto grau de endemismo e baixa riqueza de espécies (Albert et al., 2011 b). Neste 

contexto, este estudo baseou-se em análises morfológicas, citogenéticas e 

moleculares a fim de elucidar a ampliação da distribuição de P. microstoma 

Steindachner, 1877 para bacia do rio Paraíba do Sul, sudeste do Brasil a fim de 

entender melhor os padrões de distribuição desta espécie.  

 

2. MATERIAIS E MÉTODOS  

Quarenta espécimes foram coletados provenientes dos rios Novo (Pequena 

Central Hidrelétrica- PCH) em Cachoeira da Fábrica (UTM-23K 710119/7620976) e 

rio Pomba (UTM- 23K 0718913/7642228) em Cataguases (Fig. 2). 

 Ambos os rios pertencem à bacia do rio Paraíba do Sul no estado de Minas 

Gerais, Brasil. Os espécimes foram capturados com redes de espera de diferentes 

malhas e posteriormente transportados ao laboratório de Sistemática Molecular 

(Beagle), na Universidade Federal de Viçosa (UFV), no estado de Minas Gerais, com 

a permissão de coleta SISBIO 14975-1.  
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Figura 2 – Locais de coletas dos espécimes na bacia Paraíba do Sul. 

Os espécimes foram anestesiados e eutanasiados com óleo de cravo na 

concentração de 300mg.L-1 (Lucena et al., 2013), conforme aprovado pelo Comitê 

de Ética da Universidade Federal de Viçosa (permissão 36/2019). Posteriormente, 

fixados em solução de formol 10%, transferidos para solução de álcool 70% e 

tombados na coleção ictiológica do Museu de Zoologia João Moojen da 

Universidade Federal de Viçosa (UFV). 

2.1  Análises Morfológicas 

Foram aferidos os caracteres merísticos e cromáticos, conforme Ribeiro & 

Lucena (2007) (Anexo 1). Posteriormente, medidas morfoméetricas foram aferidas e 

registradas com a precisão de 0,1 mm mais próxima, tiradas do lado esquerdo do 

peixe sempre que possível com o auxílio de uma lupa Estereoscópica 

Binocular Olympus SZ61 Model Z2-ILST e de paquímetros digital com precisão de 

0,01mm. As medições e contagens seguiram Lundberg e McDade (1986) e 
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Lundberg et al. (1991) com as modificações de Lundberg e Parisi (2002) e Ribeiro e 

Lucena (2006, 2010). 

Todas as medidas foram expressas como porcentagens do comprimento 

padrão (SL), exceto as subunidades da cabeça, as quais foram expressas como 

porcentagens do comprimento da cabeça (HL). As contagens de raios finos incluem 

todos os raios e os rastros branquiais foram contados no primeiro arco branquial 

(ceratobranquial e hipobranquial). Os dados morfométricos foram calculados e 

comparados entre os espécimes de P. microstoma do Alto Paraná segundo artigo do 

Ribeiro & Lucena (2010) e P. microstoma do Paraíba do Sul.  

2.2  Análises Citogenéticas  

Um total de 26 indivíduos de P. microstoma foi utilizado nas análises 

citogenéticas. 

 
Quadro 1 – Espécies de Pimelodus microstoma coletados nos rios da Bacia Paraíba Sul 

com seus respectivos números de voucher 

 

Os cromossomos metafásicos mitóticos foram obtidos a partir do rim anterior 

conforme descrito por Bertollo et al. (1978) e Camilo (2004). Em seguida, as 

preparações foram coradas com Giemsa 10%, fotografadas Olympus BX53, com 

câmera DP73F Olympus, utilizando-se o software CellSens Imaging. Os 

Espécie    
Sexo / nº de 
indivíduos Localidade  Voucher 

Pimelodus sp.  
 

 
 

 
 

Macho 
(4) Rio Pomba (UTM-23K 

0718913/7642228)  
Cataguases- MG  

        MZUFV 7119 

  Fêmea 
(8) 

Pimelodus sp. 
 

  Macho 
(9) Rio Novo (UTM-23K 

710119/7620976) 
PCH Cachoeira da 

Fábrica- MG  

MZUFV 7118,7120 
 

  
 

 
Fêmea 

(5) 
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cromossomos foram posteriormente medidos com auxílio do 49oftware Image-Pro 

Plus®. Posteriormente, classificados de acordo com a razão de braços (braço 

cromossômico mais longo / braço cromossômico mais curto) em metacêntricos 

(1,00–1,69), submetacêntricos (1,70–2,99), subtelocêntricos (3,00–6,99) e 

acrocêntricos (a partir de 7,01) para determinação da fórmula cariotípica, segundo 

Levan et al. (1964). A caracterização da região de heterocromatina constitutiva foi 

obtida a partir do protocolo proposto por Sumner (1972) e as regiões organizadoras 

nucléolos (NORs) evidenciadas por precipitação de nitrato com prata (Howell & 

Black, 1980). As sondas de oligonucleotídeos com sequências repetitivas GA(15) e 

CA(15) foram marcadas diretamente com fluorocromo Cy3 (Sigma (St. Louis, MO, 

USA) utilizando a técnica de Hibridação Fluorescente in situ (FISH) segundo Pinkel 

et al. (1986), com modificações (desnaturação em formamida 70% a 75 ºC por 5 

min). Todas as imagens das metáfases foram obtidas em microscópio  

2.3  Análises Moleculares 

O DNA foi extraído com CTAB 2% (Doyle J.J. and Doyle J.L,1987) de 13 

espécimes de P. microstoma provenientes da bacia Paraíba do Sul para análise de 

Citocromo Oxidase I (COI) (Nwani et al, 2010; Quezada-Romegelli, 2010; Ardura et 

al., 2010; Wong, 2011). As análises incluíram doze sequências da bacia do Alto 

Paraná, da plataforma BOLDSYTEMS e 3 espécimes de P. fur da bacia São 

Francisco, da plataforma Genbak, completando 28 amostras do fragmento COI 

(Apêndice 2). As amplificações foram feitas com os iniciadores COIFishF.2 (5’-

TTRTGGRGCTACAAICCICC-3’) e COIFishF.1 

(5’TACTTCIGGGTGICCRAAGAAYCA-3’) (Colatreli et al., 2012). Os ciclos utilizados 

na PCR foram: 35x (93°- 1min.) (93°- 10 seg.) (50°- 45seg) (72°- 1min e 30 seg.) 

(72°- 7min.) e (10°- ∞) 
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As sequências foram alinhadas usando o software Geneious Pro 4.8.5 

(Drummond et al., 2012a). Os dados da sequência foram montados, editados, 

alinhados seguindo os métodos de Lujan et al. (2015). Os alinhamentos foram 

gerados usando Muscle (Edgar, 2004) sob parâmetros padrão. A matriz foi 

visualmente verificada para detectar desalinhamentos óbvios e possíveis casos de 

erros de sequenciamento; a presença de códons de parada foi verificada usando 

Geneious Pro 4.8.5. A variação nucleotídica, os padrões de substituição e as 

distâncias genéticas foram examinados usando o software Mega 6 (Tamura, 

Stecher, Peterson, Filipski, and Kumar 2013). Os melhores modelos de evolução de 

nucleotídeos para a subunidade 1 do Citocromo Oxidase (COI) foram selecionados 

usando o Modeltest 3.06 (Posada & Crandall, 1998) sob o critério de informação 

teórica Bayesian Information Criterion (BIC; Schwarz, 1978). A diversidade de 

haplótipos foi estimada através do programa DnaSP v5 (Librado and Rozas, 2009). 

A rede de haplótipos foi construída usando o programa Rede 4.5.1.6 (htpp: //fluxus-

technology.com) com a opção “Median join” (Bandelt et al., 1999).  

 

3. RESULTADOS 

3.1  Resultados Morfológicos e Citogenéticos 

Os dados morfométricos não mostraram diferenças na comparação entre os 

sintipos de P. microstoma do Alto Paraná e P. microstoma do Paraíba do Sul (Tabela 

1). 

Citogeneticamente a espécie P. microstoma da bacia Paraíba do Sul, Minas 

Gerais apresentou um número diploide 2n = 56 cromossomos, número fundamental 

(FN) = 106 e fórmula cariotípica constituída por 28m+12sm+10st+6a (Fig. 3a). O 

bandeamento C evidenciou blocos de heterocromatina na região terminal do braço 
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maior do par metacêntrico número 6 e do par submetacêntricos 19 e na região 

centromérica da maioria dos outros pares (Fig. 3b). As RONs foram identificadas 

apenas na porção terminal do par de cromossomos número 17 (Fig. 3c). Os 

microssatélites CA(15) e GA(15) apresentaram um padrão de distribuição 

semelhantes, ambos localizados exclusivamente nas regiões terminais dos 

cromossomos que também mostraram marcações intersticiais no par de 

cromossomos número 6. Não foi observado sistemas de cromossomos sexuais 

diferenciados, nem a ocorrência de cromossomos supranumerários. 
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Figura 3 – Cariótipo da espécie P. microstoma da bacia Paraíba do Sul: Giemsa (a); padrões heterocromáticos obtidos com a banda C (b); 

NORs simples obtidas através de impregnação por prata (c) e FISH com as sondas GA(15) (d) e CA(15) (e).  
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3.2  Resultados Moleculares 

O conjunto de dados das sequências do COI combinada de 28 amostras 

resultou em uma matriz com 567 pares de bases (pb) alinhados e editados. Desses, 

507 são sítios conservados e 58 sítios variáveis. A composição de base para este 

fragmento (COI) foi de 27,9% de adenina, 27% de citosina, 27,2% de timina e 17,9% 

de guanina.  

Analisando as distâncias intraespecíficas das espécies podemos observar 

que tanto as espécies da bacia Paraíba do Sul quanto às espécies de P. microstoma 

da bacia Alto Paraná apresentaram uma distância genética de 0,16%; e os P. fur da 

bacia do São Francisco exibiram 0% de distância genética (Tabela 2).   

Os espécimes de P. microstoma da bacia Alto Paraná e os representantes de 

P. microstoma da bacia Paraíba do Sul, apresentaram 0,2% de distância genética 

interespecífica. Entre os representantes de P. fur da bacia do São Francisco com os 

P. microstoma da bacia Paraíba do Sul a distância genética foi de 2,9%; e entre os 

representantes de P. fur da bacia do São Francisco com os P. microstoma da bacia 

Alto Paraná avaliou uma distância genética de 3% (Tab. 2). 

 

Tabela 1 – Distância genética entre as espécies de Pimelodus microstoma e Pimelodus fur, 

em porcentagem (%) (preto) e em desvio padrão (azul)  

Espécies 1 2 3 

1. P._microstoma_'Paraiba_do_Sul' 0,16 ± 0,08 
  

2. P._microstoma_'Alto_Parana' 0,2 ± 0,1 0,16 ± 0,1 
 

3. P._fur_'Sao_Francisco' 2,9 ± 0,7 3 ± 0,7 0 ± 0 

 
As sequências do gene COI resultaram em sete haplótipos. (Fig. 43). O 

haplótipo I foi formado por um espécime coletado na bacia Alto Paraná, rio 

Laranjinha, setor Paranapanema (N=1). O haplótipo II foi formado por espécimes 
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coletados em ambas as bacias. Na bacia do Alto Paraná nos rios: Congonhas (N=2), 

rio Laranjinha (N=1); rio Taquara (N=1), rio Tibabi (N=2) e rio das Cinzas (N=3) todos 

pertencentes ao setor Paranapanema e na bacia Paraíba do sul no rio Novo (N=8) e 

no rio Pomba (N=1). O haplótipo III foi formado por espécimes coletados em ambas 

as bacias. Na bacia Alto Paraná nos rios Taquara (N=1) e Cinzas (N=1), ambos rios 

pertencentes ao setor Paranapanema e na bacia Paraíba do Sul no rio Novo (N=1). 

O haplótipo IV foi formado por espécime coletado na Bacia Paraíba do Sul no rio 

Novo (N=1). O haplótipo V foi formado por espécime coletado na bacia Paraíba do 

Sul no rio Novo (N=1). O haplótipo VI foi formado por espécime coletado na Bacia 

Paraíba do Sul no rio Pomba (N=1) e o haplótipo VII foi formado por espécimes P. 

fur do rio São Francisco. Sendo assim, obtivemos haplótipos compartilhados e 

haplótipos exclusivos em ambas as bacias. 

Na bacia Paraíba do Sul foram analisadas 13 sequências que incluíram 5 

haplótipos apresentando uma diversidade de haplótipos hd=0,5385. Por outro lado, 

na bacia do Alto Paraná foram avaliadas 12 sequências que incluíram 3 haplótipos 

apresentando uma diversidade de haplótipos hd=0,4394. E na bacia do São 

Francisco foram aferidas 3 sequências que abrangem 1 haplótipo apresentando uma 

diversidade de haplótipos hd=0,0. 
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Figura 4 – Em (a) rede de haplótipos: em verde P. microstoma das bacias hidrográficas Paraíba do Sul e Alto Paraná. Em azul: P. fur da bacia 

do São Francisco. Os traços em cada ramificação referem-se ao número de etapas mutacionais entre os haplótipos. Em (b) Árvore de 

Neighbor Joining de 28 sequências usando distâncias genéticas, com comprimentos de ramificação equivalentes ao número de substituições 

de bases por local.  
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3. DISCUSSÃO 
 

Ao analisarmos e compararmos os dados morfométricos entre os espécimes 

de P. microstoma do Paraíba do Sul com os espécimes P. microstoma do Alto 

Paraná analisados por Ribeiro & Lucena (2010), vimos que não houve diferenças 

morfológicas entre os espécimes.  

A espécie de P. microstoma da bacia do Paraíba do Sul apresenta mesma 

combinação de caracteres propostos por Ribeiro & Lucena (2006; 2007) para P. 

microstoma do Alto Paraná: padrão de cor cinza uniforme com apenas alguns pontos 

escuros (às vezes muito fracos ou ausentes) na região ântero-lateral; nadadeira 

adiposa relativamente longa, ocupando pelo menos metade da distância entre o final 

da base da nadadeira dorsal e o início do pedúnculo caudal; mandíbula superior 

proeminente, permitindo a visualização de quase toda a placa dentária pré-maxilar; 

boca relativamente pequena e barbilhão maxilar curto, geralmente não alcança a 

base do pedúnculo caudal.  

Os exemplares de P. microstoma da bacia do Paraíba do Sul apresentaram 

2n = 56 cromossomos, o cariótipo 28m+12sm+10st+6a com NF=106. Segundo 

Malimpensa (2019), P. microstoma da bacia do Alto Rio Paraná exibe o mesmo 

número diploide, 2n = 56 cromossomos, o cariótipo 20M+18SM+12ST+6A e NF = 

106. Tais variações sugerem a ocorrência de inversões cêntricas e/ou translocações 

associadas à evolução cromossômica desse grupo (Swarça et al., 2000; Carvalho et 

al., 2010; Sanchez et al., 2014). De fato, tais rearranjos já foram considerados os 

mais frequentes associados às alterações da fórmula cariotípica (Carvalho et al., 

2010; Moraes-Neto et al., 2011), exercendo papel fundamental na diversificação 

cromossômica de Pimelodidae (Garcia & Moreira-Filho, 2005). 
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Em relação à quantidade e posição da heterocromatina foi evidenciada nos 

cromossomos da espécie analisada marcações na região terminal do braço maior do 

par metacêntrico número 6 e do par submetacêntricos 19 e na maioria dos outros 

pares na região centromérica. Malimpensa (2019) evidenciou em P. microstoma 

presença de blocos heterocromáticos localizados preferencialmente nas regiões 

centroméricas e terminais dos cromossomos. 

A utilização da técnica de impregnação por nitrato de prata (AgNO₃) revelou 

uma única NOR simples localizada na região terminal do braço longo do par 17 do 

cromossomo submetacêntrico nos exemplares de P. microstoma da bacia do 

Paraíba do Sul. Já Malimpensa (2019) descreveram as regiões de AgNORs 

localizado na região terminal dos braços longos de um único par cromossômicos 

subtelocêntricos 24 nos exemplares de P. microstoma. 

Nossos resultados com os microssatélites (CA)15 e (GA)15 evidenciam 

marcações preferencialmente nas regiões terminais da maioria dos cromossomos, 

foi evidenciado marcação intersticial (CA)15 e (GA)15 no cromossomo par 6. No 

entanto, Malimpensa (2019) ao estudar P. microstoma do rio Mogi-Guaçu – bacia do 

Alto Paraná observou em seu estudo que as repetições (CA)15 e (GA)15 foram às 

únicas que exibiram localização exclusivamente terminal nos cromossomos, porém a 

sonda (CA)15 evidenciou marcações intersticiais. Sítios SSRs nas regiões 

cromossômicas terminais/subterminais parece ser uma tendência predominante no 

genoma de alguns grupos de peixes, especialmente para as repetições (CA)15 e 

(GA)15, dada a organização em cluster desses SSRs em diversas espécies 

(Poltronieri et al., 2014; Scacchetti et al., 2015; Pucci et al., 2016; Gouveia et al., 

2017; Utsunomia et al., 2018). Microssatélites localizados preferencial em regiões 

específicas dos cromossomos apoia ideia evidenciada em outros trabalhos, de que a 
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organização dos SSRs no genoma não é aleatória, cada organismo/espécie exibe 

distribuições bem particulares nos cromossomos (Tóth et al., 2000; Scacchetti et al., 

2015; Ruiz-Ruano et al., 2015; Utsunomia et al., 2018). 

Tanto os valores intraespecíficos, quanto os valores interespecíficos das 

distâncias genéticas para as espécies de P. microstoma analisadas foram baixos (< 

2%). Distâncias intraespecíficas menores do que 2% são interpretadas como 

variações intraespecíficas, por outro lado, uma distância interespecífica maior que 

2%, podem indicar a existência de espécies diferentes (Hebert et al., 2003; Pereira 

et al., 2013). Embora não haja uma taxa específica para a família Pimelodidae, os 

tempos de diversificação entre as espécies parecem condizentes com a história 

geológica das bacias do Alto Paraná e Paraíba do Sul (Malimpensa, 2019). 

Sendo assim, os resultados baseados em dados moleculares, citogenéticos e 

morfológicos evidenciaram que as populações de P. microstoma da bacia Paraíba 

do Sul e P. microstoma da bacia do Alto Paraná são de fato a mesma espécie. Deste 

modo, o gene COI não acumulou um número suficiente de mutações para que as 

duas populações se divergissem. A similaridade da ictiofauna entre as bacias 

costeiras do Brasil está fortemente determinada pelo que se chama de captura fluvial 

(Pereira et al., 2013). 

Chama-se de captura fluvial o processo de desvio natural das águas de uma 

bacia hidrográfica para outra, sendo esse processo causa da expansão de uma 

drenagem em detrimento da vizinha (Christofoletti, 1975). Os estudos sobre capturas 

fluviais no Brasil iniciaram em 1957 por Ab’saber, em que deu um destaque 

específico à captura do alto curso do rio Tiete pelo médio curso do rio Paraíba do Sul 

(Cherem et al, 2012). Uma evidência de que a captura fluvial aconteceu, é o cotovelo 

do rio Paranaíba do Sul (onde o rio capturado muda bruscamente de direção no 
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ponto da captura), em Guaracema (SP). Washburne (1930) descreveu cotovelo de 

captura como um cânion agudo com todos os elementos, uma designação dada 

pelos fisiógrafos para indicar o local onde um rio capturou o outro. 

Várias são as referências da conexão periférica entre as drenagens do rio 

Tietê e do Paraíba do Sul. Em 1894, Hermann Von Ihering publicou pela primeira 

vez sobre a possibilidade de conexões antigas entre as drenagens das duas bacias. 

King (1956) considerou o processo de conexões das antigas cabeceiras do Rio Tietê 

pelo Rio Paraíba do Sul um clássico exemplo de captura fluvial, certamente uma das 

mais espetaculares da Terra. Ab’Sáber (1957) em seu trabalho investiga que o 

desnível entre o Cotovelo de Guararema e o atual curso do Rio Tietê é da ordem de 

175m. Esse desnível mostra que na porção mais elevada encontra-se a sudoeste da 

captura, sugerindo uma elevação relacionada à movimentação de falhas, com 

componentes normais e abatimento dos blocos situados a nordeste. Acredita-se que 

os rios Paraitinga e Paraibuna compunham as cabeceiras do antigo Rio Tietê, 

obrigado a admitir-se um soerguimento mínimo de 160 m do bloco situado a 

sudoeste do cotovelo em relação àquele situado a nordeste. Estas falhas, ao 

promoverem o soerguimento escalonado dos blocos a sudoeste e rebaixamento a 

nordeste, tornaram-se uma barreira ao fluxo para oeste-sudoeste do alto curso do 

Rio Tietê, que não teve outra opção a não ser correr para o Vale do Paraíba do Sul. 

A conexão foi interrompida por “modificações geológicas” e o Rio Paraíba, 

inverteu completamente de seu curso original, passando a correr em direção ao 

norte. Woodworth (1912) descreveu que o sentido de fluxo natural do Rio Paraitinga 

seria para oeste, rumo à confluência com o Tietê, do qual poderia ser considerado 

como parte de suas cabeceiras, capturada pelo Rio Paraíba. Percebe-se que o rio 

Paraíba do Sul funcionou como um “corredor de dispersão” entre as bacias costeiras 
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e drenagens do alto rio Paraná. Hoje em dia, o rio Paraíba do Sul atravessa o 

Lineamento Magmático de Cabo Frio (Riccomini et al., 2005), o qual limita os setores 

geomorfológicos costeiros do leste e sudeste (Villwock et al., 2005). Regiões 

envolvendo os divisores de águas do rio Paraíba do Sul e Alto Paraná possui uma 

complexa história paleohidrológica de capturas de cabeceiras que provavelmente 

levaram à ictiofauna semelhante entre essas bacias (Ribeiro, 2006; Menezes et al., 

2008; Buckup, 2011).  

Em conjunto, os resultados cariotípicos, associados com os dados de 

barcoding corroboram a comprovação de que os P. microstoma de ambas bacias 

são as mesmas espécies, porém é a primeira vez que está espécie é citada na bacia 

do rio Paraíba do Sul. Isso nos deixa intrigados na busca por uma explicação de 

como P. microstoma está presente em ambas às bacias, mas foi descrito para bacia 

do Alto Paraná.   

Morfologicamente, não houve diferenças morfológicas entre os espécimes P. 

microstoma de ambas bacias. Citogeneticamente foi confirmada a conservação 

cromossômica em características como o número diploide (2n), o número 

fundamental (NF) e os padrões de distribuição da heterocromatina. Em 

contrapartida, a localização dos sítios Ag-RONs apresentou variações no par 

cromossômico das regiões organizadoras de nucléolo. O padrão de distribuição dos 

microssatélites nas regiões terminais dos cromossomos com a presença de sítios 

intersticiais foi evidenciado entre os espécimes P. microstoma de ambas bacias. Já a 

análise molecular utilizando DNA barcoding, demostrou grande similaridade com a 

espécie de P. microstoma do Alto Paraná. Este é o primeiro estudo sugerindo a 

ocorrência daespécie P. microstoma da bacia Paraíba do Sul, em que contribuiu 

para uma caracterização de dados de morfológicos, citogenéticos e moleculares. 
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APÊNDICE A - Chave provisória de espécies de Pimelodus microstoma do Alto Rio Paraná 

segundo Ribeiro & Lucena (2007). 

 
1. Premaxillary tooth plate with pointed postero-lateral corners; dorsal-spine length 

55-64% of HL ....................................................................................... P. paranaensis 

1’. Premaxillary tooth plate with rounded postero-lateral corners; dorsal-spine length 

67-92% of HL ............................................................................................................. 2 

2. Eight or 9 irregular rows of dots on body sides....................................... P. heraldoi 

2’. Three to 5 rows of dark blotches on body sides or gray uniform color pattern with 

only a few small dark dots on the antero-lateral region, sometimes very weak or 

absent ......................................................................................................................... 3 

3. Gray uniform color pattern with only a few small dark dots in the antero-lateral 

region, sometimes very weak or absent; predorsal length 37.1-40.8% of SL; 17-22 gill 

rakers on first branchial arch ........……………………………..……....…. P. microstoma 

3’. Three to 5 rows of dark blotches on body sides; predorsal length 42.3-52.0% of 

SL; 21-25 gill rakers on first branchial arch 

..................................................................................................................................... 4 

4. Three rows of dark blotches on body sides; caudal-fin lobes hyaline; anal-fin length 

16.0-17.2% of SL; head depth 61.1-72.1% of HL; interorbital width 25.3-29.9% of 

HL............................................................................................................. P. maculatus 

4’. Three to 5 rows of dark blotches on body sides; spotted caudal-fin lobes; anal-fin 

length 14.4-16.9% of SL; head depth 50.5-64.4% of HL; interorbital width 21.9-26.9% 

of HL ..........................................................……………………………..…... P. platicirris 
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APÊNDICE B - Espécie Pimelodus microstoma código, número de tombo, localização, drenagem e país de origem e dados. Resumo e dados 

de COI publicados anteriormente baixados no bold e genbank. 

Espécie Código MZUFV Localização Drenagem País 

P. microstoma CT5723 7120 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5733 7120 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5739 7120 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5829 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5830 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5831 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5832 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5833 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5834 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5835 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT5836 7118 rio Novo Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT6009 7119 rio Pomba Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CT6011 7119 rio Pomba Paraíba do Sul Brasil 

P. microstoma CAPV873-17  rio das Cinzas Alto Paraná Brasil 

P. microstoma CAPV844-17  rio das Cinzas Alto Paraná Brasil 

P. microstoma CAPV870-17  rio das Cinzas Alto Paraná Brasil 

P. microstoma CAPV691-17  rio das Cinzas Alto Paraná Brasil 
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Espécie Código MZUFV Localização Drenagem País 

P. microstoma PRP457-16  rio Tibabi Alto Paraná Brasil 

P. microstoma PRP577-16  rio Taquara Alto Paraná Brasil 

P. microstoma PRP584-16  rio Taquara Alto Paraná Brasil 

P. microstoma PRP392-16  rio Laranjjinha Alto Paraná Brasil 

P. microstoma PRP445-16  rio Laranjjinha Alto Paraná Brasil 

P. microstoma PRP450-16  rio Congonhas Alto Paraná Brasil 

P. microstoma PRP451-16  rio Congonhas Alto Paraná Brasil 

P.fur BSB381-10   São Francisco Brasil 

P.fur BSB386-10   São Francisco Brasil 

P.fur BSB072-10   São Francisco Brasil 
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APÊNDICE C - Medições morfométricas e merísticas de espécimes de P. microstoma do 

alto rio Paraná e do rio Paraíba do Sul, Brasil. Os resultados são apresentados em 

porcentagem (%) e o comprimento padrão em milímetros (mm). 

 
 

 

P. microstoma Alto Paraná 

(n=15) 

 

P. microstoma Paraíba do Sul 

(n=27) 

 
Padrões Morfométricos 

 
Menor Maior Média Menor Maior Média 

 
Comprimento padrão (mm) 

 
88.2 

 
149.2 

 
109.0 

 
103.1 

 
162.2 

 
125.9 

 
Porcentagens de comprimento padrão 

Comprimento predorsal 37.1 40.8 38.7 34.15 40.2 37.1 

Comprimento pré-anal 72.2 77.0 74.7 68.29 74.0 71.1 

Comprimento da cabeça 26.7 28.6 27.5 24.62 30.6 26.6 

Comprimento do pedúnculo caudal 13.4 17.5 15.5 16.78 23.3 18.7 

Altura do pedúnculo caudal 8.4 9.8 9.1 7,04 10.4 8.1 

Comprimento da nadadeira adiposa 24.6 30.2 28.2 22.15 29.4 25.8 

Altura da nadadeira adiposa 5.8 7.7 7.0 4.60 6.7 5.6 

Fim da base da nadadeira dorsal até a origem da 
distância da nadadeira adiposa 

 
8.6 

 
14.6 

 
11.0 

 
10.21 

 
16.4 

 
13.0 

Base da nadadeira anal 11.1 13.8 12.2 9.01 14.0 11.3 

Comprimento nadadeira anal 15.0 16.4 15.9 15.29 18.9 17.0 

Comprimento da nadadeira pélvica 15.0 17.9 16.6 13.72 17.7       16.0 

Comprimento da nadadeira dorsal 21.9 24.6 23.0 21.99 33.2 24.4 

Distância da origem da papila urogenital à 
nadadeira anal 

 
11.7 

 
15.3 

 
13.9 

 
8,80 

 
16.4 

 
14.3 

Comprimento do espinho dorsal 18.6 21.6 20.3 16.16 21.3 19.4 

Comprimento do espinho peitoral 15.6 18.2 16.9 13.74 18.7 16.6 

Altura do corpo 19.5 26.9 23.1 16.77 22.4 19.2 

Largura do corpo 16.2 19.5 17.8 12.56 16.8 15.4 

Comprimento do processo cleithral posterior 
 

11.2 
 

12.8 
 

12.0 
 

9.62 
 

12.5 
 

11.1 

Porcentagens de comprimento da cabeça 

Profundidade da cabeça 58.2 74.5 67.0 50.5 71.0 63.0 

Largura interorbital 20.3 24.7 21.8 21.2 37.0 26.0 

Comprimento do focinho 43.4 48.3 45.9 37.9 50.0 45.0 

Comprimento internasal 15.4 19.4 17.1 13.0 19.0 16.0 

Largura internasal anterior 10.7 13.3 12.1 8.4 12.0 10.0 

Largura internasal posterior 18.1 22.9 20.8 15.0 26.0 20.0 

Diâmetro ocular horizontal 24.2 29.5 27.7 21.1 31.0 26.0 

Largura da boca 28.4 36.4 31.7 23.8 37.0 30.0 

Largura supraoccipital 18.3 23.2 20.6 15.6 26.0 22.0 

Comprimento supraoccipital 30.7 36.8 33.2 22.8 44.0 33.0 
 

Contagem 
 Mínimo Máximo Moda Mínimo Máximo Moda 

Raios da nadadeira dorsal 6 6 6 6 6 6 

Raios da nadadeira peitoral 9 11 10 8 11 10 

Raios da nadadeira anal 14 15 14 14 18 15 

Raios principais da nadadeira caudal 17 17 17 14 17 15 

Rastros branquiais no primeiro arco branquial 17 21 19 17 20 18 

 


