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RESUMO 

 

Pterygoplichthys pardalis é uma das 15 espécies que compõem o gênero 

Pterygoplichthys Família Loricariidae, Ordem Siluriformes. Esse grupo de peixes 

é nativo da América do Sul, porém existe registro de introdução em cinco 

continentes e populações exóticas de P. pardalis já se estabeleceram em 16 

países. Apesar da importância comercial e socioambiental P. pardalis ainda é 

pouco estudada sob o enfoque genético. Neste trabalho, descrevemos pela 

primeira vez o cariótipo de P. pardalis e comparamos indivíduos de populações 

nativas e exóticas através do gene mitocondrial citocromo oxidase subunidade I 

(COI). Foram analisados 10 indivíduos coletados no Lago Pacoval e Lago 

Arapixuna, margem direita do rio Amazonas. O cariótipo apresentou número 

diploide 2n=52 e NF=100 sem variação morfológica entre machos e fêmeas. A 

localização das regiões organizadoras de nucléolo e do marcador ribosomal 18S 

foram coincidentes no par 14, enquanto o sítio 5S foi detectado em posição 

intersticial do par 13. A heterocromatina constitutiva é restrita e localizada na 

região telomérica de apenas quatro pares, dos quais três registraram sinais 

CMA3 positivo na mesma localização. Marcações teloméricas foram observadas 

apenas nas extremidades dos cromossomos. A espécie P. pardalis divergiu de 

outros congêneres por variação na fórmula cariotípica. A variação molecular do 

gene COI revelou cinco mutações que diferenciam quatro haplótipos. O 

haplótipos 1 é o mais frequente e compartilhados por indivíduos de populações 

nativas e exóticas. A população exótica das Filipinas é a mais diversa e pode 

representar o evento original de introdução de P. pardalis no sudeste asiático. 

 

 

Palavras-chave: Acari. Bioinvasão. COI. Cariótipo. Peixe ornamental  



 
 

 

ABSTRACT 

 

Pterygoplichthys pardalis is one of the 15 species that make up the genus 

Pterygoplichthys Family Loricariidae, Order Siluriformes. This group of fish is 

native to South America, but there is a record of introduction in five continents 

and exotic populations of P. pardalis have settled in 16 countries. Despite its 

commercial and socioenvironmental importance, P. pardalis is still poorly studied 

from a genetic perspective. In this work, we describe for the first time the 

karyotype of P. pardalis and compare individuals from native and exotic 

populations through the mitochondrial gene Cytochrome oxidase I. Ten 

individuals collected in Lake Pacoval and Lake Arapixuna, on the right bank of 

the Amazon River, were analyzed. The karyotype showed diploid number 2n=52 

and NF=100 with no morphological variation between males and females. The 

location of the nucleolus organizer regions and the 18S ribosomal marker were 

coincident in pair 14, while the 5S site was detected in the interstitial position of 

pair 13. The constitutive heterochromatin is restricted and located in the telomeric 

region of only four pairs, of which three recorded positive CMA3 signals at the 

same location. Telomeric markings were observed only at the ends of 

chromosomes. The species P. pardalis diverged from other congeners due to 

variation in the karyotype formula. The molecular variation of the Cytochrome 

oxidase I gene revealed five mutations that differentiate four haplotypes. 

Haplotype 1 is the most frequent and shared by individuals from native and exotic 

populations. The exotic population of the Philippines is the most diverse and may 

represent the original introduction event of P. pardalis into Southeast Asia. 

 

Key words: Acari. Bioinvasion. COI. Karyotype. Ornamental fish. 
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Introdução 

 

O gênero Pterygoplichthys (Gill, 1858) (Siluriformes, Loricariidae) constitui-se 

atualmente por 15 espécies válidas (Fricke et al. 2021) com ampla distribuição nas 

bacias hidrográficas da América do Sul, dentre as quais oito espécies foram 

registradas na Bacia Amazônica: Pterygoplichthys disjunctivus (Weber 1991), P. 

gibbiceps (Kner 1854), P. joselimaianus (Weber 1991) P. lituratus (Kner 1854), P. 

pardalis (Castelnau 1855), P. punctatus (Kner 1854), P. weberi (Armbruster & Page 

2006), P. xinguensis (Weber 1991). 

Pterygoplichthys pardalis ocorre naturalmente em ambientes de lagos 

marginais e planícies alagadas ao longo da calha principal do rio Amazonas e zonas 

de confluência (Reis et al. 2003). Entretanto, populações exóticas dessa espécie se 

estabeleceram em vários países ao redor do mundo, causando severo desequilíbrio 

ecológico no México e em alguns países do sudeste asiático (Chavez et al. 2006; 

Amador-del Ángel & Wakida-Kusonoki, 2014; Orfinger & Goodding 2018). Há indícios 

de que o escape de indivíduos P. pardalis em ambientes aquáticos fora de sua área 

de ocorrência natural tenha associação com o mercado internacional de peixes 

ornamentais para aquarismo e aquicultura de espécies exóticas (Page & Robins 

2006).

https://compcytogen.pensoft.net/about#Author-Guidelines
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No Brasil, P. pardalis é um importante recurso pesqueiro, sendo uma das 10 

espécies mais comercializadas nos portos de desembarque ao longo do baixo 

Amazonas (Ruffino et al. 2003). Devido sua relevância econômica nos setores de 

pesca e aquarismo, P. pardalis foi avaliada como uma espécie candidata visando-se 

a domesticação e produção em sistema de aquicultura (Moroni et al. 2015). A 

demanda por dados genéticos associados a espécie foi definida como um dos fatores 

de alta prioridade na implementação de um programa de domesticação de P. pardalis 

(Moroni et al. 2015). Adicionalmente, tendo em vista a inerente perda de 

biodiversidade associada a degradação dos ecossistemas aquáticos e 

sobrexplotação, a pesquisa genética é importante para o manejo eficiente e 

conservação de estoques pesqueiros na natureza (Hilsdorf et al. 2006). 

A correta identificação taxonômica é um conhecimento básico requerido para 

sustentar o manejo genético de estoques naturais de espécies exploradas 

comercialmente (Ward 2000). Estudo citogenéticos e de marcadores moleculares de 

DNA são amplamente utilizados na caracterização genética de diferentes grupos de 

peixes visando a resolução de questões taxonômicas (Kavalco et al. 2005; Pansonato-

Alves et al. 2013; Majtánová et al. 2019) e monitoramento da variabilidade genética 

de estoques pesqueiros (Ghigliotti et al. 2008; Vitorino et al. 2015). 

No gênero Pterygoplichthys algumas espécies já foram caracterizadas 

citogeneticamente (Artoni et al. 1999; Alves et al. 2006; Oliveira et al. 2006; Fernandes 

et al. 2015) e demostram o número diplóide como marcador conservativo do gênero 

além da descrição dos demais marcadores citotaxonômicos, desta forma o presente 

estudo visa contribuir com a descrição de dados inéditos que agregam tanto a 

citogenética clássica como a molecular a fim de gerar informações relevantes para o 

entendimento da evolução cromossômica no grupo. 

 

Material e Métodos 

Amostragem e área de estudo 

Foram estudados o total de dez exemplares (tabela 1 anexos), sendo N=7 (4 

machos e 3 fêmeas) oriundos do lago Pacoval (-2.30748, - 54.66434 ou 2°18'26.9"S 

54°39'51.6"W), e N=3, (2 Machos e 1 Fêmea) do lago Arapixuna (-2.23588, -54.83357 

ou 2°14'09.2"S 54°50'00.9"W) ambas localidades situadas na margem direita do rio 

Amazonas. Os peixes foram coletados por pescadores artesanais locais com auxílio 
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de rede de pesca. Após a coleta, foram transportados vivos para o Laboratório de 

Genética e Biodiversidade da UFOPA em Santarém–PA, onde foram aclimatados e 

estimulados com injeção de leveduras para a proliferação mitótica durante o período 

de 24h (Oliveira et al. 1988). Para as preparações citogenéticas os animais foram 

anestesiados e eutanasiados conforme os procedimentos recomendados pelo 

Concea (Concea, 2018). Os peixes foram medidos, pesados, fotografados e fixados 

em formol 10% para posterior depósito em coleção científica. 

 

Preparação cromossômica 

As preparações citogenéticas seguiram o protocolo adaptado de Bertollo et al. 

(1978) que consiste basicamente na administração de injeção de colchicina (0,0125%) 

1 ml para cada 100g de peso animal na região intra-abdominal por 30 min (protocolo 

in vivo) após a eutanásia, o tecido renal é retirado e macerado em 6 ml de solução 

hipotônica de KCl (0,075 M, 5,6 g/L), centrifugado e incubado a 37 °C por 20 min e 

depois fixada com solução fresca de metanol-ácido acético (3: 1 v/v). 

 

Análise de cariótipo 

As lâminas com as preparações cromossômicas foram analisadas em 

microscópio Zeiss Axioskop 40 em coloração convencional com Giemsa a 5% (tampão 

fosfato pH 6,8), para se estabelecer o número diploide (2n). As melhores metáfases 

foram fotografadas e editadas com auxílio do programa Adobe Photoshop CS6. Os 

cromossomos foram pareados e classificados segundo Levan et al. (1964) para 

montagem do cariótipo. A determinação do número fundamental (NF) deu-se através 

da contagem dos braços cromossômicos, sendo considerados de dois braços os 

metacêntricos (m), submetacêntricos (sm), subtelocêntricos (st), já os acrocêntricos 

(a), foram considerados como portadores de apenas um braço. 

 

Marcadores Cromossômicos 

Para os marcadores cromossômicos foi realizada a detecção das regiões 

organizadoras de nucléolo – NOR através de nitrato de prata segundo Howell & Black 

(1980). As regiões de heterocromatina (Banda C) foram detectadas segundo Sumner 

(1972) com adaptação na etapa de coloração segundo Lui et al. (2012). 
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Seguindo o protocolo de Schweizer (1976), detectou-se as regiões sítio-

específicas por meio da coloração com fluorocromos DAPI, que marca sítios ricos em 

pares de bases A-T, e cromomicina A3 que detecta os sítios ricos em G-C. 

Realizou-se ainda, a detecção dos sítios de DNA ribossomal 5S, 18S e regiões 

teloméricas através da técnica de hibridização in situ fluorescente (FISH) pelo 

protocolo de Pinkel et al. (1986). Os primers utilizados foram: 5S A 

5’TACGCCCGATCTCGTCCGATC3’B 5’CAGGCTGGTATGGCCGTAAGC3’ Komia & 

Takemura, (1979). 18S IpF 5’CCGCTTTGGTGACTCTTGAT3’ IpR 

5’CCGAGGACCTCACTAAACCA3’ Martins & Vicari (2012) e Telômeros F 

(5’TTAGGG3’)5 R (5’CCCTAA3’)5 Ljdo et al. (1991). 

As reações de PCR foram compostas em volume de 25μL, contendo: 12.5 μL 

de PCR mastermix 2X (Fermentas), 0.5 μL de cada primer (5 mM); 1 μL de DNA 

genômico; 0.25 μL de Taq DNA polimerase (5U/ μL) (KAPA Biosystems) e 10.25 μl de 

água ultrapura estéril com os ciclos de amplificação as seguintes etapas: a) 5S: 1 

minuto a 94ºC (desnaturação inicial); [1 minuto a 95ºC, 1 minuto a 57ºC e 1 minuto e 

30 segundos a 72ºC] ciclagem por 35 ciclos; 5 minutos a 72 ºC (extensão final); b) 

18S: 1 minuto a 95ºC (desnaturação inicial); [1 minuto a 94 ºC, 1 minuto a 56ºC e 1 

minuto e 30 segundos a 72ºC] ciclagem por 35 ciclos; 5 minutos a 72ºC (extensão 

final). As reações foram processadas no termociclador PxE 0.2 (ThermoScientific). Os 

produtos de PCR foram visualizados em gel de agarose 1% corado com Gel Red 

(Biotium-Uniscience) e nas reações positivas, foram marcados com biotina-14-dATP 

por nick translation usando-se o kit Bionick Labeling System (Invitrogen) e 

digoxigenina com o kit DigNick (Roche) seguindo-se as instruções do fabricante. Os 

sinais de hibridização foram detectados usando os anticorpos Avidina-FITC para 

sondas marcadas com biotina, e antidigoxigenina conjugada com Rodamina para 

sondas marcadas com digoxigenina. As metáfases foram contracoradas com DAPI. 

As melhores metáfases foram fotografadas digitalmente com auxílio do programa 

Nikon NIS-Elements usando-se um microscópio de epifluorescência Nikon EclipseCsI 

dotado de câmera CCD monocromática. A montagem dos cariótipos e ajustes de 

brilho e contraste foi realizada com auxílio do programa Adobe Photoshop CS6. 
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Métodos moleculares 

O DNA genômico de seis indivíduos (PML-27, PML-30, APX-01, APX-02, APX-

04, APX-05) foi extraído a partir de tecido muscular usando-se protocolo salting-out 

(Aljanabi & Martinez, 1993; Vitorino et al. 2015). Os produtos da extração foram 

visualizados em gel de agarose 1% corado com GelRed (Biotium) para inspeção de 

qualidade.  

O marcador mitocondrial gene citocromo oxidase subunidade I (COI) foi 

amplificado por reação em cadeia da polimerase (PCR) usando-se primers FishF1 e 

FishR1 (Ward et al. 2005) em reações de 25µL contendo 15 μL de H2O ultrapura e 

estéril, 2,8 μL de dNTP mix (1,25 mM), 2,5 μL de tampão 10X (200 mM Tris-HCl (pH 

= 8,4) + 500 mM KCl), 0,5 μL de cada primer (5 pmol), 2,5 μL de MgCl2 (50 mM), 0.2 

μL de Taq DNA polimerase (5U/μL) e 1 μL de DNA genômico. As reações foram 

processadas no termociclador Pxe 0.2 Thermal Cycler conforme o seguinte perfil: 

Passo 1) desnaturação inicial a 95°C por 2 minutos, Passo 2) desnaturação por 94°C 

por 30 segundos, anelamento a 54°C por 30 segundos, extensão a 72°C por 1 minuto, 

repete-se o passo 2 por 35 ciclos; Passo 3) extensão final a 72°C por 10 minutos. Os 

produtos de reações foram visualizados em gel de agarose a 1%, corados com 

GelRed™ (Biotium). 

As reações de PCR positivas foram purificadas com protocolo de 

polietilenoglicol 20% (Dunn & Blattner 1987) e sequenciadas no analisador ABI3500 

usando o kit ABI PRISM Big Dye Terminator V.3 Cycle Sequencing (Applied 

Biosystems) conforme instruções do fabricante. 

As sequencias foram editadas visualmente e alinhadas com auxílio do 

programa BioEdit (Hall, 1999). O banco de dados foi complementado com 62 

sequencias do gene COI de P. pardalis obtidas no repositório genbank 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). O conjunto de sequencias representa indivíduos de 

populações naturais do Brasil e Colômbia, e populações exóticas de seis países 

asiáticos. A variação molecular foi analisada com auxílio do programa DNAsp v.5 

(Librado & Rozas, 2009) e a relação evolutiva entre indivíduos de populações nativas 

e exóticas foi visualizada por meio de uma rede de haplótipos usando o método 

median joining implementado no programa Network 10.2.0.0 (Fluxus Technology Ltd). 

A distância genética entre os indivíduos foi avaliada pelo método UPGMA 

(Unweighted pair group method using arithmetic averages) implementado no 

programa Mega X (Kumar et al. 2018). 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Resultados 

 

Citogenética de Pterygoplichthys pardalis 

O cariótipo de P. pardalis da região do baixo Amazonas apresentou número 

diploide 2n=52 cromossomos sendo a fórmula cariotípica 20m+20sm+8st+4a e 

número fundamental NF=100 (Figura 1A). Não observamos variação da morfologia 

cariotípica entre machos e fêmeas. As regiões de heterocromatina constitutiva 

reveladas por bandas C foram observadas somente nos pares 4, 14, 25 e 26, sendo 

que no primeiro a marcação foi bitelomérica e no último a banda foi subterminal no 

braço longo (Figura 1B).  

A NOR foi detectada na região subterminal do braço longo do par 

submetacêntrico 14 (Figura 2A). Nessa mesma localização observamos a marcação 

fluorescente da sonda rDNA 18S (Figura 2A, caixa). O gene ribossomal 5S foi 

detectado na região proximal do submetacêntrico par 13 (Figura 2B). Sítios ricos em 

pares GC foram evidenciados por CMA3 na porção distal do par 14, coincidente com 

a posição da NOR, e nos pares acrocêntricos 25 e 26 sendo que no primeiro a 

marcação é fraca e pouco evidente (Figura 3A). Sequencias repetidas (TTAGGG) 

foram detectadas somente nas regiões teloméricas de todos os cromossomos, sem 

indícios da presença de repetições teloméricas intersticiais (Figura 3B). 
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Figura 1 - Cariótipo de Pterygoplichthys pardalis em coloração convencional (A) e 
bandeamento C (B). Cromossomos com bandas C positivas são mostrados em destaque 
nas caixas. 
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Figura 2 – Cariótipo de Pterygoplichthys pardalis evidenciando a localização da 
Região Organizadora de Nucléolo por impregnação de Nitrato de Prata e sítios 
ribossomais 18S por FISH no par 14 (A). O gene ribossomal 5S foi mapeado no par 
13 (B). 

 

  

C D 

E F 
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Figura 3 - Cariótipos de Pterygoplichthys pardalis evidenciando a localização de sítios 
ricos em nucleotídeos GC nos pares 14, 25 e 26 (A). Localização dos sítios 
teloméricos (TTAGGG)n na porção distal de todos os cromossomos (B). 

 

 

Análise do marcador mitocondrial COI em Pterygoplichthys pardalis 

 

 Foram analisadas 68 sequencias parciais (560pb) do gene COI na região conhecida 

como DNA barcoding. O conteúdo G+C foi 0,418 e foram observados cinco sítios 

variáveis que resultaram em quatro haplótipos e diversidade haplotípica Hd=0,141. O 

haplótipo um foi observado em 63 indivíduos, enquanto que os demais haplótipos 

foram raros (Haplótipo 3, n=3) ou únicos (Haplótipos 2 e 4) Figura 4. A população 

exótica das Filipinas mostrou maior diversidade genética com três haplótipos distintos, 



15 
 

 

seguida pela população exótica da Tailândia com dois haplótipos. O haplótipo três 

(H3) é o mais diferenciado e diverge de H4 por três passos mutacionais, de H1 por 

quatro passos e de H2 por cinco passos. A estimativa de distância genética mostrou 

uma elevada similaridade entre os indivíduos, o que resultou na formação de um grupo 

maior que inclui indivíduos de populações naturais da América do Sul e populações 

exóticas de países asiáticos. Outros dois pequenos grupos foram formados, sendo 

que um deles juntou 3 indivíduos das Filipinas, enquanto que o outro reuniu um 

indivíduo das Filipinas e outro da Colômbia (Figura 5). A distância par-a-par entre os 

indivíduos variou de 0 a 0.007. 

 

Figura 4 - Rede de haplótipos do gene mitocondrial Citocromo oxidase I em 

populações nativas e exóticas de Pterygoplichthys pardalis. 
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Figura 5 - Dendrograma de distância genética (UPGMA) baseada no gene 

mitocondrial Citocromo oxidase I de populações nativas e exóticas de 

Pterygoplichthys pardalis. 
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Discussão 

 

O número diploide 2n=52 observado em P. pardalis já foi registrado em outras 

espécies do gênero Pterygoplichthys e é considerado uma caraterística conservativa 

do grupo (Artoni et al. 1999; Oliveira et al. 2006; Alves et al. 2006; Fernandes et al. 

2015). Por outro lado, a morfologia dos cromossomos varia entre espécies, o que torna 

a fórmula cariotípica (FC) diferente (tabela 2 anexo). O cariótipo de P. pardalis divergiu 

de P. multiradiatus (Alves et al. 2006), de P. anisitsi (Artoni et al. 1999; Alves et al. 

2006; Fernandes et al. 2015) e de P. joselimaianus (Oliveira et al. 2006) por variações 

na FC. Essas mudanças na morfologia dos cromossomos são sugestivas de que 

mecanismos tipo inversão pericêntrica e/ou adição heterocromática esteja atuando na 

evolução cromossômica do grupo levando a manutenção do número diplóide de 

cromossomo e variação da morfologia quanto a posição do centrômero (Fernandes et 

al. 2015). 

Os sítios de heterocromatina constitutiva de P. pardalis são restritos em alguns 

pares cromossômicos e ocorrem na posição distal. Uma pequena variação deste 

padrão heterocromático já foi observada em P. anisitsi que além de bandas C distais 

mostrou dois pares com bandas biteloméricas e um com banda C intersticial 

(Fernandes et al. 2015). Artoni et al. (1999) observaram três pares cromossômicos 

portadores de heterocromatina constitutiva em P. anisitsi do Rio Preto, cujo padrão 

parcialmente semelhante ao de P. pardalis com bandas C nos pares 14 e 25. 

Ainda não se entende perfeitamente os mecanismos que determinam o padrão 

de distribuição da heterocromatina no genoma dos peixes, em muitos táxons existe 

uma forte relação com a diferenciação sexual (Oliveira et al. 2019) o que não foi 

evidenciado nessa espécie; já em outros, é importante fator evolutivo no polimorfismo 

interpopulacional (Traldi et al. 2012) o que pode contribuir para futuros processos de 

especiação. 

A localização da NOR em um único par cromossômico é uma característica 

compartilhada entre P. pardalis e outras espécies congêneres previamente 

investigadas. Entretanto, o par marcador e a posição da NOR variou entre diferentes 

espécies. Enquanto P. pardalis compartilha com P. anisitsi a NOR na região distal do 

braço longo de um submetacêntrico (Artoni et al. 1999; Alves et al. 2006; Fernandes 
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et al. 2015), diverge de P. gibbiceps com a NOR na posição distal do braço curto de 

um submetacêntrico (Alves et al. 2006) e de P. multiradiatus (Alves et al. 2006) e P. 

joselimaianus (Oliveira et al. 2006) que carregam a NOR na região distal de um par 

metacêntrico. Inversões pericêntricas e paracêntricas são prováveis mecanismos que 

atuam na variação da localização desse marcador entre as espécies relacionadas, 

uma vez que produzem rearranjos no cariótipo sem alteração no número diplóide 

(Oliveira et al. 2006). A ocorrência de NOR simples é uma condição plesiomórfica 

presente em vários grupos de peixes desde os actinopterígios primitivos (Gornung, 

2013) e é também atribuída a família Loricariinae como característica basal, estando 

normalmente em posição distal e em cromossomos metacêntricos (Artoni & Bertollo 

1996). A coincidência dos sinais de CMA3+ com os sítios de NOR está relacionado 

com a presença extensiva de bases GC nas regiões espaçadoras dos genes 

ribossomais ou ainda entre sequências de DNA repetitivos próximas das regiões 

organizadoras de nucléolo (Salvadori et al. 1995). 

A localização do gene ribossomal 5S e o mapeamento de sequências 

teloméricas em P. pardalis, presente estudo, são os primeiros registros desses 

marcadores citogenéticos no gênero Pterygoplichthys. O rastreamento desses 

marcadores é essencial para uma melhor compreensão das relações evolutivas e 

alterações cromossômicas ocorridas na espécie, sondas teloméricas são capazes 

detectar rearranjo cromossômico do tipo ITS que são regiões intersticiais teloméricas 

internas, o que não foi evidenciado nesse táxon, uma vez que inversões e acúmulo 

de heterocromatina são os processos comumente descritos nos grupos que 

conservam características ancestrais para diversificação cariotípica da família 

Loricariidae (Mariotto et al. 2011). A marcação do gene 18S em um único par de 

cromossomo encontrado nesse trabalho se assemelham aos descritos por Alves et al. 

(2012) para P. multiradiatus, com a presença de dois sinais no par 10, região 

coincidente a NOR, sustentando a hipótese dessa característica ser condição basal 

nos loricarídeos. 

A análise do marcador mitocondrial COI revelou uma baixa variação genética 

nesta amostra de P. pardalis. Populações de espécies introduzidas mostram 

comumente uma severa perda de diversidade genética associada ao processo de 

colonização decorrente de efeito fundador e deriva genética (Yonekura et al. 2007). 

Entretanto, o processo adaptativo ao novo ambiente pode resultar em aumento 

populacional e dispersão para novas áreas do ambiente colonizado (Sakai et al. 2000). 
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Populações invasoras de P. pardalis se estabeleceram no México (Amador del-Algel 

& Wakida-Kusunoki, 2014) e diversos países do sudeste asiático (Orfinger & Goodding 

2018). No presente estudo observamos três haplótipos mitocondriais na população 

exótica das Filipinas, sendo que um deles (H1) é compartilhado com populações 

nativas da América do Sul, o que pode ser interpretado como um indício de que esse 

país pode ter recebido o evento original de colonização no sudeste asiático. O episódio 

de introdução de P. pardalis nas Filipinas é desconhecido, porém suspeita-se que os 

indivíduos fundadores foram importados dos Estados Unidos por meio do comércio 

internacional de peixes ornamentais para aquariofilia (Chaves et al. 2006). Nas 

Filipinas também foi registrada a espécie congênere P. disjunctivus (Chaves et al. 

2006). 

A descrição cariotípica de P. pardalis e análise molecular do gene mitocondrial 

COI contribuem para a construção de uma base de dados genéticos necessária para 

subsidiar possíveis programas de domesticação e aquicultura, assim como para a 

conservação dos estoques naturais e mitigação de impactos das populações exóticas 

invasoras. 

 

Conclusão 

 

Pterygoplichthys pardalis da região do baixo Amazonas conserva o número 

diploide 2n=52 mas diverge de outras espécies congêneres pela variação na fórmula 

cariotípica. Rearranjos do tipo inversão pericêntrica podem explicar as mudanças de 

morfologia cromossômica observadas no grupo. Com base na variação do gene 

mitocondrial COI populações nativas e exóticas de P. pardalis são altamente 

homogêneas e a população estabelecida nas Filipinas pode representar o local do 

evento original de introdução no sudeste asiático. 
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Anexos 

 

Tabela 1 – Metadados dos peixes utilizados nesse artigo. Identificação, local de 
coleta, peso, comprimento padrão e sexo. 
 

Nº de 
campo 

Local Peso (g) CP (mm) Sexo 

PML 16 Lago Pacoval, Rio Amazonas 240 245 Fêmea 

PML 17 Lago Pacoval, Rio Amazonas 375 290 Macho 

PML 26 Lago Pacoval, Rio Amazonas 470 270 Fêmea 

PML 27 Lago Pacoval, Rio Amazonas 335 270 Macho 

PML 28 Lago Pacoval, Rio Amazonas 317 260 Macho 

PML 29 Lago Pacoval, Rio Amazonas 428 270 Fêmea 

PML 30 Lago Pacoval, Rio Amazonas 287 260 Macho 

APX 03 Arapixuna, Rio Amazonas 270 222 Fêmea 

APX 04 Arapixuna, Rio Amazonas 301 250 Macho 

APX 05 Arapixuna, Rio Amazonas 311 250 Macho 

 

  



28 
 

 

 

Tabela 2 – Dados citogenéticos em espécies do gênero Pterygoplichthys. 
Fórmula Cariotípica (FC) Bandeamento C (BC), Regiões organizadoras de 
nucléolo (NORs), Cromomicina (CMA3) e genes ribossomais 18S e 5S (FISH), 
metacêntrico (m), submetacêntrico (sm), subtelocêntrico (st), acrocêntrico (a). 
 
 

Espécie 

(Localidade) 
FC BC NORs CMA3 18S 5S Referência 

P. anisitsi (rio Tietê) 28m 12sm 8st 4a - 16 - - - 
Alves et al. 

2006 

P. anisitsi (rio 

Miranda) 
8m 14sm 14st 16a - 5 - - - 

Alves et al. 

2006 

P. anisitsi (rio 

Iguatemi) 
14m 26sm 8st 4a 

9,10,15,17,25,

26 
9 9,10 - - 

Fernandes et 

al. 2015 

P. anisitsi (rio Preto) 16m 24sm 8st 4a 12,14,25 14 - - - 
Artoni et al. 

1999 

P. multiradiatus (rio 

Orinoco) 
22m 18sm 12st 0a - 10 - 10 - 

Alves et al. 

2006/2012 

P. joselimaianus (rio 

Araguaia) 
28m 16sm 8st 0a - 9 - - - 

Oliveira et al. 

2006 

P. pardalis (rio 

Amazonas) 
20m 20sm 8st 4a 4,14,25,26 14 14,25,26 14 13 

Presente 

estudo 

 




