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Resumo 
 

O gênero Artibeus (Stenodermatinae) está constituído por 18 espécies e possui 

distribuição restrita à região Neotropical. No Brasil foram formalmente registradas 

apenas quatro espécies dos grandes Artibeus: A. lituratus, A. jamaicensis, A. obscurus e 

A. fimbriatus. Neste trabalho foi realizado um estudo citogenético comparativo nos 

grandes Artibeus através de técnicas diferenciais e moleculares de análise 

cromossômica.  As preparações cromossômicas foram obtidas a partir de medula óssea 

de A. obscurus (6 machos e 8 fêmeas), A. fimbriatus (2 machos e 4 fêmeas), A. 

jamaicensis (8 machos e 5 fêmeas) e A. lituratus (10 machos e 10 fêmeas) coletados no 

Estado de Pernambuco. O cariótipo das espécies analisadas está constituído por 

2n=30/31 (XX;XY1Y2) e número fundamental (NF=56), diferindo entre si pelo 

tamanho de Y1 e Y2. O bandeamento C evidenciou blocos de heterocromatina 

constitutiva (HC) nas regiões pericentroméricas de todos os cromossomos, além de 

pequenos blocos de HC na região telomérica dos pares 5, 6, 7 e X em todas as espécies. 

Além disso, A. obscurus apresentou blocos intersticiais no braço curto e longo do par 1, 

como também nos braços longos dos pares 2, 5 e 6, e nos telômeros do braço curto do 

par 9. Por sua vez, em A. jamaicensis observaram-se blocos teloméricos nos braços 

curtos dos pares 9 e 13, e blocos intersticiais nos braços longos dos cromossomos 1, 2 e 

6. A presença de um bloco intersticial também foi verificada no braço longo do par 6 

de A. lituratus. Em todos os indivíduos, o braço longo do X mostrou uma coloração 

diferencial em relação ao complemento cromossômico, e os acrocêntricos Y1 e Y2 

mostraram-se heterocromáticos exceto por A. jamaicensis, cujo Y2 exibiu blocos 

centroméricos e distais. Nas quatro espécies analisadas, as RONs estavam localizadas 

nas contrições secundárias dos pares 5, 6 e 7, exibindo variação individual de 

distribuição de atividade das RONs em cerca de três a quatro cromossomos. Através da 

coloração seqüencial observou-se que os blocos heterocromáticos associados às RONs 

em A. obscurus e A. fimbriatus apresentaram riqueza em pares de bases GC. O estudo 

realizado proporcionou a análise comparativa das espécies, permitindo a visualização 

tanto de estruturas conservadas pelo gênero Artibeus como de divergências 

características de cada indivíduo, permitindo a correta individualização de espécies que 

ocorrem em simpatria no Nordeste brasileiro. 

 

Palavras-chaves: Chiroptera, Artibeus, bandeamento C, Ag-RON, CMA3, DAPI. 
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1. Introdução 
 
 A ordem Chiroptera compreende, aproximadamente, 1113 espécies agrupadas 

em 199 gêneros, 18 famílias e duas subordens: Megachiroptera (Pteropodidae) e 

Microchiroptera, que possui 17 famílias, das quais nove têm ocorrência nas Américas, 

estando todas representadas no Brasil: Emballonuridae, Furipteridae, Molossidae, 

Mormoopidae, Natalidae, Noctilionidae, Phyllostomidae, Thyropteridae e 

Vespertilionidae (Simmons, 2005).  

A classificação taxonômica dos quirópteros, particularmente do gênero 

Artibeus, ainda é motivo de muitas controvérsias e tem sido sujeita a inúmeras 

alterações, com base no conjunto de caracteres avaliados. Em geral, são analisadas 

características morfológicas e métricas, principalmente as do crânio, o que dificulta a 

identificação de relações filogenéticas com base, apenas, em detalhes intensamente 

envolvidos no processo adaptativo. Conseqüentemente é importante a análise de outros 

aspectos, entre os quais se destaca a caracterização cariotípica, que permite avaliar os 

padrões da evolução cromossômica (Varella-Garcia et al., 1989; Taddei et al., 1998; 

Wetterer et al., 2000; Jones et al., 2002).  

Dentre as técnicas amplamente utilizadas para o estudo citogenético de 

morcegos, destaca-se o bandeamento G, que permite a identificação dos cromossomos e 

de seus eventuais rearranjos. Adicionalmente, as técnicas de bandeamento C e de 

coloração com nitrato de prata (AgNO3) que marcam regiões de heterocromatina 

constitutiva (HC) e regiões organizadoras de nucléolos (RONs), respectivamente, têm 

permitido a identificação de áreas cromossômicas específicas. Dados da literatura, 

referente a morcegos, mostram que espécies estreitamente relacionadas freqüentemente 

apresentam padrões de bandas G bastante conservados. Contudo, uma certa 

diferenciação ocorre quanto aos padrões de bandeamento C e RONs. Estes marcadores 
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cromossômicos, aliados aos estudos taxonômicos têm auxiliado no melhor 

entendimento dos mecanismos evolutivos responsáveis pelas divergências encontradas 

nos diferentes grupos da ordem Chiroptera (Varella-Garcia et al., 1989; Souza e Araújo, 

1990; Santos e Souza, 1998a, b; Rodrigues et al., 2000; Neves et al., 2001; Santos et al., 

2001; 2002; Leite-Silva et al., 2003). 

Fluorocromos específicos para pares de bases AT (4,6-diamidino-2-fenilindol – 

DAPI) ou GC (Cromomicina A3 – CMA3 e Mitramicina – MM), têm sido pouco 

utilizados em morcegos. Apenas alguns representantes das famílias Vespertilionidae, 

Phyllostomidae e Molossidae foram estudados com esse enfoque (Bickham, 1987; 

Ruedas et al., 1990; Santos e Souza, 1998a,b; Santos et al., 2001; Leite-Silva et al., 

2003; Barros, 2006). Esta metodologia revela padrões de bandeamento fluorescentes ou 

não fluorescentes, que são interpretados em função do conteúdo de pares de bases de 

regiões cromossômicas específicas, permitindo a caracterização de diferentes classes de 

HC (rica em pares de bases AT e/ou GC, ou sem especificidade) e da eucromatina 

(bandas G e R) dentro ou entre cariótipos distintos (Sumner, 2003). 

 Neste estudo foi realizada uma análise comparativa, através de marcadores 

citogenéticos diferenciais (bandeamento C e coloração com AgNO3) e moleculares 

(tríplice coloração CMA3/DA/DAPI), nos grandes Artibeus (A. obscurus, A. fimbriatus, 

A. lituratus e A. jamaicensis) para avaliar e estabelecer os mecanismos evolutivos 

atuantes na diferenciação desse grupo. 

¾ Analisando o complemento cromossômico (número diplóide, NF e sistema 

sexual) em através da coloração convencional; 

¾ Caracterizando o padrão da heterocromatina constitutiva (HC) através do 

bandeamento C com Giemsa (CBG) em A. obscurus, A. fimbriatus, A. 

jamaicensis e A. lituratus para verificar padrões espécie-específico;  
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¾ Identificando e avaliando a atividade das regiões organizadoras de nucléolos 

(RONs), no complemento cromossômico, através da coloração com o nitrato de 

prata nas espécies analisadas. 

¾ Utilizando fluorocromos base-específicos CMA3 e DAPI para qualificar a 

cromatina de A. obscurus e A. fimbriatus, particularmente a HC e as regiões 

espaçadoras presentes nas RONs; 

Além disso, essas técnicas foram úteis na avaliação e determinação de prováveis 

diferenciações interespecíficas que, aliadas à prévia análise sistemática, poderão auxiliar 

na correta individualização dos representantes do gênero Artibeus.  
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2. Revisão da Literatura 

2.1 Aspectos Gerais da Ordem Chiroptera 

2.1.1 Distribuição e Ocorrência 

 Os morcegos são considerados o segundo grupo de mamíferos mais abundante, 

representando cerca de 25% de todas as espécies deste grupo. Apresentam distribuição 

mundial, incluindo grandes altitudes e ilhas remotas, como a Nova Zelândia, embora a 

maioria das espécies ocorra nos trópicos (Altringham, 1996; Jones, 2002). 

A ordem Chiroptera compreende, aproximadamente, 1113 espécies agrupadas 

em 199 gêneros, 18 famílias e duas subordens: Megachiroptera e Microchiroptera. A 

subordem Megachiroptera está representada por uma única família, Pteropodidae, 

ocorrendo nas regiões tropicais e subtropicais da África, Sudeste da Ásia, Austrália, 

Samoa e Ilhas Carolinas. Microchiroptera inclui 17 famílias, cuja distribuição é 

mundial, exceto nas regiões polares e em algumas ilhas distantes dos continentes. 

Dessas famílias, nove têm ocorrência nas Américas, estando todas representadas no 

Brasil: Emballonuridae, Furipteridae, Molossidae, Mormoopidae, Natalidae, 

Noctilionidae, Phyllostomidae, Thyropteridae e Vespertilionidae (Simmons, 2005). 

 A família Phyllostomidae, representada pelos morcegos com folhas nasais do 

Novo Mundo, é um grupo bastante diversificado. Exibe o maior número de gêneros (57) 

e espécies (160) entre os Chiropteras Neotropicais, compreendendo 11 subfamílias 

(Quadro 1): Carollinae, Desmodontinae, Glossophaginae, Glyphonycterinae, 

Lonchophyllinae, Lonchorhininae, Macrotinae, Micronycterinae, Phyllostominae, 

Rhinophyllinae e Stenodermatinae (Baker et al., 2003; Simmons, 2005).  
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Quadro 1 – Classificação Sistemática de Phyllostomidae, segundo Baker et al. (2003). 

Família Phyllostomidae 
   
Macrotinae  Lonchophyllinae 
          Macrotus            Lionycteris 
Micronycterinae            Lonchophylla 
          Micronycteris            Platalina 
          Lampronycteris  Carolliinae 
Desmodontinae            Carollia 
     Diphyllini  Glyphonycterinae 
          Diphylla            Glyphonycteris 
     Desmodontini            Trinycteris 
          Desmodus  Rhinophyllinae 
          Diaemus            Rhinophylla 
Lonchorhininae  Stenodermatinae 
          Lonchorhina       Sturnirini 
Phyllostominae            Sturnira 
     Macrophyllini        Stenodermatini 
          Macrophyllum         Vampyressina 
          Trachops            Chiroderma 
     Phyllostomini            Vampyriscus 
          Lophostoma            Uroderma 
          Tonatia            Vampyressa 
          Mimon            Mesophylla 
          Phylloderma            Vampyrodes 
          Phyllostomus            Platyrrhinus 
     Vampyrini        Mesostenodermatini 
          Chrotopterus         Enchisthenina  
          Vampyrum            Enchisthenes 
Glossophaginae         Ectophyllina 
     Glossophagini            Ectophylla 
          Monophyllus         Artibeina 
          Glossophaga            Artibeus 
          Leptonycteris            Dermanura 
     Brachyphyllini          Stenodermatina 
          Brachyphylla            Ariteus 
     Phyllonycterini             Ardops 
          Erophylla            Stenoderma 
          Phyllonycteris            Centurio 
     Choeronycterini             Pygoderma 
        Anourina            Sphaeronycteris 
          Anoura            Ametrida 
       Choeronycterina            Phyllops 
          Hylonycteris   
          Choeroniscus   
          Choeronycteris   
          Musonycteris   
          Lichonycteris   
          Scleronycteris   
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A subfamília Stenodermatinae é detentora da maior diversidade de gêneros (20) 

e espécies (62), em relação às demais subfamílias da ordem Chiroptera (Wetterer et al., 

2000; Jones et al., 2002; Baker et al., 2003). Através da análise, em conjunto, de 

caracteres morfo-anatômicos (Wetterer et al., 2000), da utilização de gene nucleares – 

RAG2 – (Baker et al., 2000) e de genes ribossômicos mitocondriais (Baker et al., 2003), 

foram reconhecidas três tribos para essa subfamília: Sturnirini, Stenodermatini (subtribo 

Vampyressina) e Mesostenodermatini, que compreende quatro subtribos: Enchisthenina 

(gênero Enchistenes), Ecthophyllina (gênero Ecthophylla), Artibeina (gêneros Artibeus 

e Dermanura) e Stenodermatina (gêneros Ariteus, Stenoderma e Ametrida) (Baker et 

al., 2003). 

 

2.1.2 Características Biológicas 

 
Os morcegos compreendem aos únicos mamíferos com asas, possuindo 

características morfológicas e fisiológicas únicas, que os capacitam ao vôo verdadeiro 

(Varella-Garcia e Taddei, 1989). Como é sugerido por seu nome, “Chiroptera” 

(cheir=mão, pteron=asa), estes organismos sofreram modificações em seus membros 

superiores, pelo elongamento dos ossos metacarpiais e falanges, possibilitando assim o 

controle e sustentação dos movimentos do patágio (membrana da asa). Apesar das 

adaptações sofridas, a estrutura óssea dos membros que formam as asas (úmero, ulna, 

metacarpo e falanges) não difere significativamente da dos demais mamíferos, 

contrariamente ao observado nas aves e nos répteis voadores extintos (Altringham, 

1996; Jones, 2002). 

Embora a capacidade de vôo seja a qualidade mais marcante dos morcegos, 

considera-se que suas características faciais apresentam, possivelmente, o maior grau de 

variação em relação a qualquer outro grupo de mamíferos. Estas se encontram 
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intrinsecamente relacionadas com as suas diferentes dietas e métodos de obtenção de 

alimento. De acordo com seus hábitos alimentares, os morcegos podem ser classificados 

em seis categorias distintas: frugívoros, insetívoros, nectívoros, onívoros, hematófagos e 

piscívoros (Hill e Smith, 1984; Altringham, 1996). 

 A ampla diversidade morfológica exibida pela ordem Chiroptera é, em parte, 

conseqüência de modificações inerentes a sua dieta e a seus nichos ecológicos. Segundo 

Baker et al. (2003), o cerne das divergências quanto à reconstrução da história 

filogenética da família Phyllostomidae envolve as adaptações alimentares sofridas pelos 

representantes deste grupo. Esta problemática pode ser estendida para toda a ordem, 

considerando que o agrupamento dos indivíduos em seus respectivos clados baseia-se 

primeiramente nos caracteres morfométricos e anatômicos. 

Representantes da subordem Megachiroptera, também conhecidos como raposas 

voadoras, caracterizam-se por seu grande porte (antebraço – 40 a 220 mm; peso – 2g a 

1,5 kg; envergadura até 2 m) e por apresentarem olhos grandes, focinho e orelhas 

simples, destituídas de trago1. A alimentação dos megaquiropteros está constituída, 

exclusivamente, por frutas, flores, néctar e pólen, dependendo geralmente da visão e do 

olfato para encontrarem seu alimento (Altringham, 1996; Jones, 2002). 

Os morcegos da subordem Microchiroptera, em contrapartida, freqüentemente 

exibem olhos pequenos, orelhas grandes e complexas, e os membros da família 

Phyllostomidae possuem folhas nasais. Estas duas últimas características estão 

intimamente associadas com a ecolocalização, habilidade presente em todas as espécies 

desta subordem. Embora a dieta de grande parte dos microquiropteros esteja baseada no 

consumo de insetos, verifica-se extensa diversidade de hábitos alimentares, como frutas, 

néctar, pólen, pequenos vertebrados (incluindo outros morcegos, pássaros e peixes) e 

sangue (Altringham, 1996; Jones, 2002). 

1Apêndice membranoso na abertura do conduto auditivo externo 
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 A ecolocalização (sonar), presente na maioria dos morcegos, consiste na emissão 

de um pulso ultra-sônico (acima de 15 kHz) produzido na laringe, cujo eco é capitado 

por meio de orelhas especialmente adaptadas, fornecendo, assim, informações a respeito 

do meio ambiente. A freqüência, intensidade e duração do som emitido diferem entre as 

espécies, podendo ser utilizado na identificação desses indivíduos, através de 

equipamentos especializados na detecção de chamados de alta freqüência. Os 

microquiropteros utilizam a ecolocalização para a navegação, forrageamento e 

alimentação, todavia observa-se que algumas espécies desta subordem utilizam 

preferencialmente a visão, o olfato e a audição passiva para a detecção de seu alimento 

(por exemplo, as espécies frugíveras) (Jones, 2002). 

 

2.1.3 Importância Ecológica 

Os morcegos representam importantes reguladores de ecossistemas tropicais, 

correspondendo a cerca de 40 a 50% das espécies de mamíferos em determinadas 

regiões. Sua notável diversidade de formas, adaptações morfológicas e hábitos 

alimentares, permitem a utilização dos mais variados nichos, em complexa relação de 

interdependência com o meio. À medida que partilham os recursos, em especial os 

alimentares, os morcegos influenciam a dinâmica dos ecossistemas naturais, sendo 

indicadores naturais dos níveis de alterações ambientais, além de serem úteis em 

estudos sobre biodiversidade. Desta forma esses organismos podem ser utilizados como 

“ferramentas” na identificação dos processos biológicos envolvidos na perda ou 

transformação do habitat natural (Bianconi et al., 2004). 

A importante atuação dos morcegos no controle de pragas é realizada pelos 

insetívoros, graças à sua influência sobre as populações de algumas espécies de insetos. 

Os de hábito frugívoro participam da dispersão de sementes semelhante aos pássaros, 
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através de seu guano ou no deslocamento de frutos, auxiliando assim no processo de 

reflorestamento. Além disso, algumas espécies nectívoras participam da polinização de 

determinadas plantas (Bianconi et al., 2004). 

Apenas três espécies da ordem Chiroptera são hematófagas2: Diphylla ecaudata, 

Diaemus youngi e Desmodus rotundus (Desmodontinae, Plyllostomidae), constituindo, 

portanto, potenciais transmissores do vírus da raiva para mamíferos silvestres (incluindo 

outros morcegos), domésticos e, eventualmente, para o homem. Os morcegos também 

podem ser reservatórios naturais de agentes infecciosos, como o Toxoplasma gondii, 

Trypanossoma cruzi e Histoplasma capsulatum, fungo patogênico (causador da 

histoplasmose) encontrado no solo em excrementos eliminados em seus abrigos naturais 

(cavernas). Além disso, o guano dos morcegos tem sido identificado como poderoso 

alérgeno, indutor de rinite e asma em humanos (Varella-Garcia e Taddei, 1989; Jones, 

2002). 

  

2.2 Análise Sistemática do Gênero Artibeus 

 

A classificação taxonômica da ordem Chiroptera baseia-se, principalmente, em 

características morfológicas e métricas, avaliadas principalmente no crânio. Entretanto, 

os morcegos estão inseridos entre o grupo de mamíferos mais antigo e divergente, 

dificultando a identificação das relações filogenéticas com base, apenas, em detalhes 

intensamente envolvidos no processo adaptativo. Conseqüentemente é importante a 

análise de outros aspectos, entre os quais se destaca a caracterização cariotípica, que 

permite avaliar a intensidade e os padrões da evolução cromossômica (Varella-Garcia et 

al., 1989; Wetterer et al., 2000; Jones et al., 2002).  

 

2Indivíduo que se alimenta obrigatoriamente de sangue. 
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O gênero Artibeus (Leach, 1821) está constituído por 18 espécies distribuídas 

em três subgêneros Artibeus (grandes Artibeus), Dermanura e Koopmania (pequenos 

Artibeus), possuindo distribuição restrita à Região Neotropical, por toda América 

Central e do Sul, desde o Brasil até o norte da Argentina (Koopman, 1993; Eisenberg e 

Redford, 1999; Simmons, 2005). Algumas espécies deste gênero estão entre os 

filostomídeos mais comuns e abundantes em comunidades Neotropicais, a exemplo de 

A. lituratus (Olfers, 1818) e A. fimbriatus (Gray, 1838) que, no extremo sul do Brasil, 

chegam a representar mais de 70% dos morcegos coletados em áreas de Mata Atlântica 

(Rui e Fabián, 1997; Rui e Drehmer, 2004). A sistemática das espécies do gênero 

Artibeus ainda é motivo de muitas controvérsias, decorrentes em sua maioria, da falta de 

informações adequadas sobre a distribuição geográfica e a variação nos diferentes taxa 

(Taddei et al., 1998).  

 No Brasil, segundo Simmons (2005), são encontradas quatro espécies de grandes 

Artibeus: A. lituratus; A. jamaicensis (Leach, 1821); A. obscurus (Schinz, 1821) e A. 

fimbriatus; e cinco pequenos Artibeus: A. anderseni (Osgood, 1916); A. cinereus 

(Gervais, 1856); A. concolor (Peters, 1865); A. glaucus (Thomas, 1893) e A. gnomus 

(Handley, 1987). A localização das nove espécies no território brasileiro está 

descriminada na tabela 1. 

Tabela 1 – Distribuição geográfica do gênero Artibeus no Brasil 

Espécies Estados 

A. anderseni AC, AM, MT, PA, RO e RR. 

A. cinereus AC, AL, AM, AP, BA, DF, ES, MA, MT, PA PB, PE, RJ RO e SP 
A. concolor AM, CE, PA, PI, RO e RR. 
A. fimbriatus  BA, CE, DF, ES, MG, PE, PR, RJ, RS, SC e SP 
A. glaucus PA, RR e sul do Brasil. 

A. gnomus AM, BA, ES, MT e PA. 
A. jamaicensis AC, AL, AM, AP, BA, CE, DF, ES, MA, MG, MS, MT, PA, PB, PE, PI, PR, RJ, 

RO, RR e SP. 
A. lituratus AC, AL, AM, AP, BA, CE, DF, ES, MG, MS, MT, PA, PE, PR, RJ, RO, RR, RS, 

SC e SP. 
A. obscurus AC, AM, AP, BA, CE, ES, MG, MT, PA, PB, PE, PI, PR, RJ, RO, RR, SC e SP. 
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Com base em medições morfométricas dos grandes Artibeus, Taddei et al. 

(1998) realizaram extenso estudo comparativo em espécimes das regiões Norte, 

Nordeste, Centro-oeste e Sudeste do Brasil, em que estabeleceu semelhanças e 

diferenças intra e interespecífica (de acordo com a região analisada) e apresentaram 

algumas particularidades desse gênero. No Sudeste, verificou-se que as quatro espécies 

exibiram, no geral, uma seqüência crescente em termos de dimensões externas e 

cranianas. Assim, os representantes de A. obscurus compreenderam os menores 

indivíduos, seguidos por A. jamaicensis, A. fimbriatus e A. lituratus. Nessa região, o 

maior grau de dificuldade para uma identificação segura foi observado para A. 

fimbriatus e A. lituratus, visto que são espécies simpátricas e sintópicas (em grande 

parte de suas áreas de distribuição), e que apresentaram maior faixa de sobreposição 

entre as medidas analisadas (distribuição das freqüências do comprimento total do 

crânio). Neste caso, a distinção entre os indivíduos foi possível através da comparação 

em conjunto de outras características (comprimento do antebraço, comprimento total do 

crânio e largura pós-orbitária).  

Ainda de acordo com Taddei et al. (1998), a diferenciação dos grandes Artibeus 

é menos complexa na região Norte, devido à ausência de A. fimbriatus, bem como ao 

fato de que A. obscurus é a espécie que apresenta as menores dimensões. Embora tenha 

se verificado que A. lituratus seja significativamente maior do que A. jamaicensis, em 

relação às características externas, essas duas espécies mostraram-se 

morfometricamente muito semelhantes, no que se refere às várias características 

cranianas observadas. Em contrapartida, na região Nordeste os representantes de A. 

jamaicensis exibiram dimensões externas e cranianas relativamente menores daquelas 

registradas nas regiões Sudeste e Norte, resultando em uma maior sobreposição entre as 

medidas desta espécie com as de A. obscurus. Embora tenha havido dificuldade na 
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diferenciação entre essas espécies, o mesmo não foi observado para A. lituratus e A. 

fimbriatus que puderam ser facilmente separadas daquelas com base em caracteres 

morfométricos. 

 Indivíduos da espécie A. jamaicensis apresentam extensa variação morfológica, 

com padrões relativamente complexos, estando esta divergência intraespecífica 

associada com o seu local de incidência (Golfo do México, Península de Yucatan, Ilha 

de São Vicente, América do Sul e algumas ilhas do Caribe).  No Brasil, representantes 

de populações da região Nordeste apresentam as menores dimensões conhecidas para 

esta espécie e, provavelmente, seja a espécie do gênero Artibeus mais abundante. Deste 

modo, a similaridade com A. obscurus, tanto com relação às medidas externas como 

cranianas é significativamente maior (Taddei et al., 1998; Ortega e Castro-Arellano, 

2001). 

Considerando a grande similaridade morfológica entre os grandes Artibeus 

(particularmente entre A. jamaicensis e A. obscurus) e a sobreposição de seus nichos 

ecológicos no Nordeste, torna-se necessária a comparação de outras características 

externas (cor e comprimento do pêlo) e cranianas (posição da constrição pós-orbitária, 

presença do terceiro molar superior), para uma melhor determinação taxonômica dessas 

espécies (Lim e Wilson, 1993; Taddei et al., 1998; Ortega e Castro-Arellano, 2001; Rui 

e Drehmer, 2004). 

 

2.2.1 Artibeus planirostris X A. jamaicensis: Espécies distintas ou Co-

específicas? 

 
 A variabilidade entre as populações de A. jamaicensis é bem conhecida, sendo 

reconhecidas cerca de oito diferentes subespécies, considerando tamanho, cor da 

pelagem e o número dos molares superiores (Guerrero et al., 2004).   
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  A partir de estudo realizado por Handley (1987, 1989), na região de Llanos – 

Venezuela, A. fallax, A. hercules e A. planirostris  foram consideradas subespécies de A. 

jamaicensis, desta A. planirostris é considerada como um “sinônimo júnior” ou variante 

geográfica. Contrariamente, Owen (1987; 1988) obteve resultados através de análises 

filogenéticas e fenéticas que indicaram a separação de A. planirostris, e também de A. 

fraterculus, da espécie A. jamaicensis. Adicionalmente, Lim (1997), com base em 

análises multivariadas (a partir de dados craniométricos), assim como Koopman (1993), 

ratificou a individualização das espécies mencionadas, de modo que A. jamaicensis e A. 

planirostris correspondessem a duas espécies distintas.  

 A utilização de marcadores moleculares, como ferramenta para inferências 

filogenéticas e evolutivas, forneceu novas evidências e perspectivas que possibilitaram 

o esclarecimento de algumas divergências taxonômicas acerca do “complexo A. 

jamaicensis” (cerca de 8 subespécies) (Guerrero et al., 2004). 

 Philips et al. (1991) e Pumo et al. (1996) analisaram o DNA mitocondrial de 

espécies do gênero Artibeus e concluíram que A. jamaicensis (da América Central e 

Caribe) e A. planirostris (da Guiana Francesa e de São Vicente) representavam duas 

linhagens diferentes, caracterizadas por diferentes haplótipos de DNA mitocondrial. 

Similares foram os resultados obtidos por Guerrero et al. (2003), que com base em 

dados morfológicos e moleculares realizaram análise filogenética, verificando que A. 

jamaicensis estaria mais relacionada com A. obscurus do que com A. planirostris 

(Figura 1a). Adicionalmente, Lim et al. (2004) por meio de análises de parcimônia, 

obtidas através do gene mitocondrial citocromo-b, sugeriram que estas espécies 

consistiriam em taxa distantemente relacionados (Figura 1b).  
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Figura 1 – Árvores filogenéticas construída por Guerrero et al. (2003) com base em 

características morfométricas (a) e por Lim et al. (2004) através de gene mitocondrial 

(b). 

 

 Divergências quanto à identificação de A. jamaicensis e A. planirostris, e de 

outras espécies do gênero Artibeus, estão intimamente associadas à dificuldade de 

diferenciá-las tanto entre si quanto de suas respectivas espécies simpátricas (grandes 

Artibeus), incluindo A. amplus, A. obscurus e, em menor grau, A. lituratus. Isto decorre 

da extensa similaridade observada em suas características morfológicas, cranianas e 

externas, freqüentemente impossibilitando a correta identificação das espécies, 

particularmente daquelas que exibem variação geográfica ao longo de sua área de 

distribuição (Lim et al., 2004). 

a 

b 
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 Embora dificuldades relacionadas com a taxonomia dos grandes Artibeus ainda 

gerem controvérsias, particularmente em relação à sistemática de A. jamaicensis e A. 

planirostris, atualmente a maioria dos autores (Bárquez et al., 1991; Redford e 

Eisenberg, 1992; Bárquez et al., 1993; Lim e Wilson, 1993; Lim, 1997; van Den 

Bussche et al., 1998; Guerrero et al., 2003; Lim et al., 2003, 2004) considera estes 

organismos separados em diferentes taxa, compreendendo, portanto espécies distintas 

(Hollis, 2005).  

 

2.3 Aspectos Evolutivos e Citogenéticos da Família Phyllostomidae 

 
A evolução cromossômica de algumas famílias da ordem Chiroptera 

(Phyllostomidae, Noctilionidae, Mormopidae, Vespertilionidae e Mystacinidae) não 

ocorreu de forma linear. Contrariamente, as alterações cromossômicas apresentaram 

diferenças tanto na extensão quanto na velocidade dos eventos evolutivos. Desse modo, 

os morcegos foram classificados entre os que apresentaram conservacionismo e os que 

sofreram megaevolução cariotípica. Neste caso, espécies estreitamente relacionadas 

podem exibir extensos rearranjos cromossômicos, não sendo sequer possível determinar 

a presença de homeologias através do bandeamento-G (Baker e Bickham, 1980). De 

acordo com Varella-Garcia et al. (1989), esta não-uniformidade na evolução 

cromossômica é uma característica da ordem Chiroptera. 

A compreensão das homeologias, bem como das alterações envolvidas nas 

divergências cariotípicas são fundamentais para a determinação do cariótipo primitivo e, 

conseqüentemente, estabelecer sua condição derivada. Embora a evolução 

cromossômica da família Phyllostomidae seja um assunto ainda muito discutido, Baker 

e Bickham (1980) sugeriram que 2n=42 e NF=60 seria a condição primitiva para este 

grupo, com base em análise cladística realizada nesta e em família relacionadas 
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(Noctilionidae, Mormoopidae e Vespertilionidae) através dos bandeamentos C e G 

(Tabela 2). Subseqüentes interpretações dos mecanismos de diferenciação cariotípica, 

de Phyllostomidae, têm sido baseadas na premissa de que todos os cariótipos evoluíram 

desta condição, com ocorrência de redução dos números diplóides através de eventos de 

fusão cêntrica (Patton e Baker, 1979).  

As translocações são consideradas como um dos fenômenos mais atuantes na 

evolução cromossômica dos mamíferos, especialmente as Robertsonianas3, que podem 

ser responsáveis pela formação de cromossomos meta-submetacêntricos e 

subtelocêntricos, a partir de dois elementos acrocêntricos. Quando uma fusão ocorre 

entre um autossomo e os cromossomos sexuais há redução tanto do número diplóide 

quanto do número fundamental. Caso o evento aconteça entre o X, mas não envolva o 

Y, resultará na diferença do número diplóide da fêmea em relação ao seu respectivo 

macho, embora permaneça o mesmo NF (Baker e Bickham, 1980). 

A atuação das translocações Robertsonianas pode ser observada em toda a 

ordem Chiroptera, em particular na família Phyllostomidae, que de fato compreende a 

família mais intensamente estudada sob o enfoque citogenético. Diferentes análises 

citogenéticas têm mostrado que a família Phyllostomidae apresenta grande variação 

cariotípica: números diplóides (2n) que vão de 2n=14 em Vampyressa melissa 

(Stenodermatinae) a 2n=46 em Macrotus waterhousii (Macrotinae) e número de braços 

autossômicos (número fundamental = NF) variando de 20 (Tonatia bidens) a 68 

(Micronycteris megalotis) (Baker, 1979). 

 

 

 
 
 
 

3Fusão de dois cromossomos acrocêntricos. 
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Tabela 2 – Análise convencional referente à família Phyllostomidae.  
 

Subfamílias      

Espécies  2n NF X Y Y2 

Lonchorhininae Lonchohrina aurita 32 60 M A n/o 
Macrotus californicus 40 60 SM SM n/o Macrotinae 
M. waterhousii 46 60 SM/M A n/o 
Micronycteris brachyotis 32 60 SM - n/o 
M. daeviesi 28 52 ST A n/o 
M. hirsuta 28/30 32 A A n/o 
M. megalotis 40 68 ST/SM A n/o 
M. minuta 28 50/52 ST/SM A/- n/o 
M. nicefori 28 52 SM/M A/- n/o 
M. schmidtorum 38 66 ST/SM A n/o 

Micronycterinae 

M. sylvestris 22 40 - - n/o 
Chrotopterus auritus 28 52 SM A n/o 
Macrophyllum macrophyllum 32 56 SM - - 
Mimon bennettii 30 56 SM A n/o 
M. crenulatum 32 60 SM/M A/M n/o 
M. koepckeae 32 60 SM A n/o 
Phylloderma stenops 32 58 M A n/o 
Phyllostomus discolor 32 60 SM/M A n/o 
P. elongatus 32 58 SM A n/o 
P. hastatus 32 58 SM/M A n/o 
P. latifolius 32 58 SM A n/o 
P. stenops 32 58 - - n/o 
Tonatia bidens 16 20 M A n/o 
T. brasiliense 30 56 ST A/- n/o 
T. carrikeri 26 46 - - n/o 
T. minuta 30 56 SM A n/o 
T. schulzi 28 36 A A n/o 
T. silvícola 34 60 SM A n/o 
T. venezuelae 30 56 - - n/o 
Trachops cirrhosus 30 56 ST A n/o 

 
Phyllostominae 

Vampyrum spectrum 30 56 SM A n/o 
Anoura caudifer 30 56 SM A n/o 
A. cultrata 30 54 SM A n/o 
A. geoffroyi 30 56 SM A n/o 
Choeroniscus godmani 19/20 32/36 SM ST/A A 
C. intermedius 20 36 SM A n/o 
C. mexicana 24-26 SM SM - n/o 
Brachyphylla cavernarum 32 60 SM A n/o 
B. nana 32 60 SM A n/o 
B. pumila 32 60 SM A n/o 
Erophylla sezekorni 32 60 SM A n/o 
Glossophaga alticola 32 60 M A n/o 
Glossophaga commissarisi 32 60 M A n/o 
G. longirostris 32 60 M A n/o 
G. soricina 32 60 M/SM A n/o 
Hylonycteris underwoodi 16 24 - - n/o 
Leptonycteris sanborni 32 60 M A n/o 
L. nivalis 32 60 - - n/o 
Lichonycteris obscura 24/28 44/50 SM A n/o 
Monophyllus pletodon 32 60 SM A n/o 
M. redmani 32 60 SM A n/o 
Phyllonycteris aphylla 32 60 SM A n/o 

 
 
 
Glossophaginae 
 
 
 
 
 
 
 
 

P. obtusa 32 60 SM A n/o 
Lionycteris spurreli 28 50 SM A n/o 
Lonchophylla robusta 28 50 SM A n/o Lonchophyllinae 

 L. thomasi 30/32 34/38 ST/SM A n/o 
Carollia brevicauda 20-21 36 ST A A Carolliinae 
C. castanea  20-21/22 36/38 SM/ST A A/- 
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C. perspicillata 20-21/21/20 36 ST/SM A A Carolliinae 
 C. subrufa 20-21 36 ST ST A 

Rhynophylla fischerae 34 56 SM A n/o Rhinophyllinae R. pumilio 34/36 62/64 M/SM A/SM n/o 
Ametrida centurio 30-31 - ST SM M/ST 
Ardops nichollsi 30-31 56 SM ST A 
Ariteus flavenscens 30-31 56 ST ST A 
Artibeus aztecus 30-31 56 ST A A 
A. cinereus 30-31/30 56 ST SM/M M/- 
A. concolor 30/31 56 ST SM/A M/A 
A. obscurus 30-31 56 ST A A 
A. fimbriatus 30-31 56 - - - 
A. glaucus 30-31 56 ST A A 
A. hirsutus 30-31 56 ST ST A 
A. inopinatus 30-31 56 ST ST A 
A. jamaicensis 30-31/30 56 ST A/- A 
A. lituratus 30-31 56 SM/ST A/ST A/SM 
A. phaeotis 30 56 ST SM n/o 
A. planirostris 30-31 56 ST A A 
A. toltecus 30-31 56 ST A A 
A. watsoni 30 56 ST SM n/o 
Centurio senex 28 52 ST SM n/o 
Chiroderma improvisum 26 48 ST ST n/o 
C. salvini 26 48 ST/SM SM n/o 
C. trinitatum 26 48 ST SM/ST n/o 
C. villosum 26 48 ST/SM SM n/o 
Ectophylla alba 30 56 SM A n/o 
Enchisthenes hartii 30/30-31 56 ST SM -/A 
Mesophylla macconnelli 21/21-22 20 A n/o n/o 
Phyllops haitiensis 30-31/30 56 ST ST A/- 
Platyrrhinus brachycephalus 30 56 ST SM n/o 
P. dorsalis 30 56 ST SM n/o 
P. helleri 30 56 ST SM n/o 
P. infuscus 30 56 ST A n/o 
P. lineatus 30 56 ST - n/o 
P. nigellus 30 56 ST A n/o 
P. recifinus 30 56 ST - n/o 
P. vittatus 30 56 ST A n/o 
Pygoderma bilobatum 30-31 56 M SM SM 
Sphaeonycteris toxophyllum 28 52 ST SM n/o 
Stenoderma rufum 30-31 56 ST A A 
Sturnira bidens 30 56 ST A n/o 
S. erythromos 30 56 ST A n/o 
S. lilium 30 56 ST SM n/o 
S. ludovici 30 56 ST SM/A n/o 
S. magna 30 56 ST A n/o 
S. mordax 30 56 - - n/o 
S. nana 30 56 ST A n/o 
S. thomasi 30 56 - - n/o 
S. tildae 30 - ST SM n/o 
Uroderma bilobatum 38 a 49 48/50 ST/SM SM/M n/o 
Uroderma magnirostrum 35/36 60-62 SM/SM SM/M n/o 
Uroderma bilobatum 38-44 44-50 ST/SM SM/M n/o 
Uroderma magnirostrum 35-36 60-62 SM/SM SM/M n/o 
Vampyressa melissa 14 24 ST - n/o 
V. nymphaea 26 48 ST SM/A n/o 
V. pusilla 18/23/22-23/23-24 20/22 ST/A SM/ST n/o 
Vampyriscus bidens 26 48 - - n/o 
V. brocki 24 44 ST - n/o 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Stenodermatinae 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Vampyrodes caracciolli 30 46 ST SM n/o 
Desmodus rotundus 28 52 SM A/ST n/o 
Diaemus youngii 32 60 SM A n/o Desmodontinae 
Diphylla ecaudata 28/32 52/60 SM A n/o 

M= Metacêntrico; SM= Submetacêntrico; ST= Subtelocêntrico; A= Acrocêntrico 
- = dado não disponível ou não reportado na literatura;            n/o= não observado 

Referências: Baker (1979), Varella-Garcia et al. (1989), Santos e Souza (1998), Volleth et al. (1999); Noronha, (2000), Rodrigues
et al. (2000), Santos et al. (2001), Santos et al. (2002), Baker et al. (2003), Pieczarka et al. (2005), Silva et al. (2005), Faria e
Morielle-Versute (2006).
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Stenodermatinae compreende a maior subfamília de Phyllostomidae, estando 

representada por 62 espécies, cujas análises cariotípicas abrangem divergentes números 

diplóides e fundamentais de 2n=14 (Vampyressa melissa) a 2n=44 (Uroderma 

bilobatum) e de NF=20 (V. pusilla) a NF=62 (U. magnirostrum), respectivamente. 

Embora essa subfamília seja caracterizada por extensa conservação cariotípica, na 

maioria das espécies, como é o caso dos gêneros Artibeus, Sturnira e Platyrrhinus, que 

apresentam cariótipos altamente conservados, também são encontrados grupos que 

englobam espécies portadoras de inúmeros rearranjos cromossômicos, como os gêneros 

Uroderma e Vampyressa, que exibem variação inter e intraespecífica (Baker, 1979; 

Varella-Garcia et al., 1989; Silva et al., 2005).  

 

2.3.1 Mecanismos Cromossômicos de Determinação Sexual 

 
De acordo com a teoria clássica, os cromossomos sexuais heteromórficos 

evoluíram a partir de um par de autossomos homomórficos, cuja diferenciação 

cromossômica envolveu tanto a supressão de crossing-over dos cromossomos ancestrais 

quanto a subseqüente degeneração do cromossomo Y nos indivíduos heterogaméticos. 

Estes eventos, portanto, estão envolvidos na origem do sistema simples de determinação 

cromossômica do sexo (XX;XY), que é o mais recorrente em mamíferos, sendo também 

o mais freqüente em morcegos (Sumner, 2003). 

 Em geral, translocações entre autossomos e cromossomos sexuais (X e Y) 

ocorrem apenas em casos esporádicos na classe Mammalia, principalmente quando 

ocorre em uma única família. Estes rearranjos, entretanto, foram descritos em 61 

espécies de Phyllostomidae: 23 com sistema sexual múltiplo (XX; XY1Y2) e 28 com 

sistema sexual Neo-XY. Os representantes da subfamília Stenodermatinae possuem o 

maior número de espécies que sofreram tais rearranjos, havendo aqueles que exibem 
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sistema sexual múltiplo (18), nos gêneros Ametrida, Ardops, Artibeus, Enchistenes, 

Phyllops e Stenoderma,e os que apresentam o sistema sexual Neo-XY (25 espécies), nos 

gêneros Sturnira, Platyrrhinus, Chiroderma, Uroderma, Vampyressa e Artibeus. A 

ocorrência do sistema sexual do tipo X0, extremamente raro em mamíferos, foi descrita 

em machos de Mesophylla macconnelli (Stenodermatinae), nos quais foram observados 

números diplóides de 2n=22 nas fêmeas a 21 nos machos. (Baker, 1979; Tucker, 1986; 

Varella-Garcia et al., 1989; Souza e Araújo, 1990; Santos e Souza, 1998b; Noronha, 

2000). 

 Embora o gênero Artibeus seja caracterizado por exibir extenso 

conservacionismo cariotípico, foi descrita a presença dos sistemas sexuais múltiplo (A. 

aztecus, A. glaucus, A. hirsutus, A. inopinatus, A. jamaicensis, A. lituratus, A. 

planirostris, A. obscurus e A. toltecus) e Neo-XY (A. phaeotis e A. watsoni) em seus 

representantes. Além disso, A. cinereus exibiu dualismo quanto ao mecanismo de 

determinação sexual, visto que exemplares provenientes do Estado de Pernambuco e do 

Pará exibiram sistema sexual (Neo-XY), contrastando com os indivíduos analisados em 

Trinidad (XX;XY1Y2), correspondendo então a um exemplo de variação geográfica para 

esta espécie (Baker, 1979; Tucker, 1986; Souza e Araújo, 1990) .  

Segundo Tucker (1986) a origem do sistema múltiplo, bem como a presença dos 

cromossomos compostos do tipo neo-XY, na família Phyllostomidae, foi atribuída à 

fixação evolutiva de translocações ancestrais entre cromossomos sexuais e autossomos. 

A teoria baseia-se no pressuposto de que o X original, representado por um pequeno 

acrocêntrico, sofreu uma translocação com um autossomo na porção intersticial de seu 

braço longo (Xq). Esta conclusão foi proposta através de bandeamento com RBA 

(“replication bands”), onde se observou a presença de uma banda de replicação 

intermediária em relação ao braço curto e ao restante do X. Uma segunda translocação 
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teria ocorrido no braço curto do cromossomo X (Xp), envolvendo a fusão de um 

autossomo. Seu respectivo homólogo (Y2) participaria, então, da formação do sistema 

de determinação sexual do tipo múltiplo, juntamente com o Y original (Y1). No caso dos 

indivíduos neo-XY, um evento adicional teria atuado no surgimento desse sistema 

composto: o homólogo livre (Y2) do autossomo translocado para o Xp se fusionaria ao 

Y original (Y1), resultando em um elemento meta-submetacêntrico. As hipóteses de 

translocações descritas anteriormente pela autora foram confirmadas pela técnica de 

bandeamento C com Giemsa, dos cromossomos sexuais de espécies representativas das 

subfamílias Stenodermatinae (Artibeus toltecus, Platyrrhinus lineatus e Chiroderma 

villosum) e Phyllostominae (Micronycteris hirsuta).  

Entre os citogeneticistas há consenso geral sobre a hipótese de Tucker (1986), 

que trata da participação de translocações envolvendo autossomos e cromossomos 

sexuais (Xp e Y) na formação do sistema sexual múltiplo; e do comportamento meiótico 

de X, Y1 e Y2 com formação de uma estrutura trivalente (Tucker e Bickham, 1986; 

Solari e Pigozzi, 1994; Noronha, 2000). Todavia, recentemente, foi questionada a 

condição considerada primitiva para o X na família Phyllostomidae proposta por Tucker 

(1986), com formulação de uma hipótese alternativa. 

De acordo com Rodrigues et al., (2003), alguns pontos utilizados como 

referência no trabalho de Tucker (1986) estão equivocados, dentre eles destacam-se: 

1. A falta de uma explicação acerca do autossomo homólogo àquele que foi 

translocado para o cromossomo X original (acrocêntrico); 

2. A utilização de um elemento acrocêntrico, representado pelo X em 

Micronycteris hirsuta, como referência a condição original do X para a 

subfamília Stenodermatinae; 
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3. O fato de que o gênero Micronycteris possui alta variação cariotípica, e que 

todas as espécies, com exceção de M. hirsuta, exibem o cromossomo X 

com dois braços. 

Considerando os pontos citados, os autores verificaram que a morfologia 

acrocêntrica de X observada em M. hirsuta não poderia ser utilizada como uma 

condição ancestral, uma vez que esta característica está restrita a essa espécie como 

mencionado no estudo citogenético realizado por Baker (1979). Além disso, a alta 

variabilidade do gênero Micronycteris permite inferir sobre a possibilidade de 

autapomorfia4 do elemento X nessa espécie. Então, a rota alternativa proposta para a 

evolução do cromossomo X, que originalmente teria dois braços, envolveria 

inicialmente rearranjos, possivelmente uma fusão em tandem (centrômero – telômero), 

no autossomo homólogo ao Y2, seguida de inativação do centrômero original (Figura 2). 

Isto explica, então, a presença da banda intersticial no Xq como sendo um material 

remanescente do centrômero inativado.     

 

Figura 2 – Esquema hipotético da provável origem do cromossomo X na subfamília 
                  Stenodermatinae. Fonte: Rodrigues et al. (2003). 
 

4Quando uma característica derivada está presente unicamente em um determinado grupo, distinguindo-o
dos demais. 

Fusão em tandem
Autossomo-X 

Centrômero de X 
inativado 
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2.3.1.1 Comportamento Meiótico dos Sistemas Sexuais: Múltiplos e 

Neo-XY  

 
 Os cromossomos sexuais dos mamíferos exibem comportamento único durante a 

espermatogênese dos machos, quando a inativação do X (interrupção da síntese de 

mRNA) nos espermatócitos primários é generalizada na prófase meiótica. O processo é 

morfologicamente caracterizado pela condensação inicial da vesícula sexual (VS), que 

corresponde ao complexo ou bivalente formado pelo X e Y, responsável pelo correto 

pareamento dos alossomos na meiose. Uma espermatogênese normal é assegurada pelo 

controle assincrônico do X, ou seja, inativação dos genes ligados ao X e atividade 

gênica dos autossomos na meiose. Supõe-se que alterações genéticas, como 

translocações entre os autossomos e os pares sexuais, poderiam afetar diretamente os 

mecanismos de controle cromossômico, incapacitando-os, e causando esterilidade 

(Delobel et al., 1998). 

 Dada a importância dessa estrutura, Noronha et al. (2001) realizaram um estudo 

comparativo em espécies da família Phyllostomidae (Glossophaga soricina, Artibeus 

obscurus, A. lituratus, A. cinereus e Uroderma magnirostrum) que apresentavam 

diferentes mecanismos sexuais. Eles verificaram que a VS de Glossophaga soricina 

(XX;XY), exibia comportamento assincrônico em relação aos bivalentes autossômicos. 

Estes exibiram pontos quiasmáticos característicos, indicadores de atividade gênica 

nesses cromossomos. Embora o bivalente sexual, nessa espécie, praticamente não tenha 

apresentado atividade gênica, existia uma pequena região de homologia denominada 

pseudoautossômica, onde ocorreu o pareamento “ponta a ponta” dos cromossomos 

heteromórficos. Logo a VS asseguraria a união de X e Y até sua disjunção na anáfase I.  

 Os bivalentes autossômicos de A. lituratus e de A. obscurus (XX;XY1Y2) 

exibiram pontos com quiasmas em toda a extensão dos cromossomos autossômicos, 
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indicando atividade gênica nessas regiões, exatamente como G. soricina, que possui 

sistema simples. Entretanto, a VS das espécies com sistema múltiplo ficou limitada aos 

segmentos autossômicos translocados. De modo que o trivalente sexual XY1Y2 

apresentava duas regiões distintas de pareamento (Figura 3a-b): o pareamento do Xq 

com o Y original (Y1), na região pseudoautossômica (ponta a ponta) de uma das 

extremidades; e o pareamento entre o segmento autossômico translocado para o X (Xp) 

e seu respectivo homólogo (Y2), na outra extremidade (Solari e Pigozzi, 1994; Noronha 

et al., 2001)  

     

 
Figura 3 - (a) trivalente sexual XY1Y2 obtido através da coloração com E-PTA de 

células em paquíteno de A. lituratus; (b) esquema ilustrativo do complexo 
sexual. Fonte: Solari e Pigozzi, (1994). 

  

 A presença de um bloco heterocromático, separando o cromossomo sexual 

original do segmento autossômico, translocado para o X, foi descrita por Kasahara e 

Dutrillaux (1983) nos trivalentes sexuais de Artibeus lituratus. Esta característica 

peculiar é indispensável aos mamíferos submetidos a tais rearranjos, pois inibe a 

inativação do segmento autossômico, que é fundamental para a manutenção da 

segregação regular do trivalente na anáfase I, impedindo assim a formação de gametas 

aneuplóides. Além disso, a presença de dois quiasmas também assegura a correta 

segregação do trivalente, de modo que um pólo recebe o cromossomo X enquanto que 

para o outro vão os elementos Y1 e Y2 (Solari e Pigozzi, 1994; Noronha et al., 2001).  

a b
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 Nos indivíduos com sistema neo-XY (U. magnirostrum), os segmentos originais 

de X e Y permaneceram pareados nas células meióticas (paquíteno), formando uma 

vesícula sexual característica. Assim como foi descrito para espécies com sistema 

múltiplo, observou-se a presença de um bloco de heterocromatina, possivelmente, 

atuando na separação do bivalente sexual em duas regiões distintas: segmentos 

autosômicos translocados e o par sexual original. A partir dessas observações, Noronha 

et al. (2001), sugerem a independência de ambas as regiões e, em adição, especulam a 

possível atuação do bloco de heterocromatina no bloqueio da inativação dos autossomos 

translocados, como visto para o sistema múltiplo. 

 

2.4 Análise de Marcadores Cromossômicos em Morcegos: Técnicas de 
Bandeamento e FISH 

 
 
 O início da década de 70 representa o advento das técnicas de bandeamento 

cromossômico, em especial as bandas Q, G e R, que permitem a caracterização 

longitudinal dos cromossomos e a inferência de possíveis rearranjos em mamíferos 

(Sumner, 2003).  

 Dentre as técnicas citogenéticas atualmente empregadas para a análise dos 

morcegos, destaca-se o bandeamento G (Seabright, 1971), que promove a diferenciação 

longitudinal dos cromossomos, permitindo o correto pareamento dos homólogos; a 

técnica de bandeamento C (Sumner, 1972) e a coloração com nitrato de prata (Howell e 

Black, 1980), que marcam regiões de heterocromatina constitutiva (HC) e regiões 

organizadoras de nucléolos (RONs), respectivamente.  

Dados da literatura, referente a morcegos, mostram que espécies estreitamente 

relacionadas freqüentemente apresentam padrões de bandas G bastante conservados. 

Contudo, certa diferenciação ocorre quanto aos padrões de banda C e RONs. Estes 
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marcadores cromossômicos, aliados aos estudos taxonômicos, têm auxiliado no melhor 

entendimento dos mecanismos evolutivos, responsáveis pelas divergências encontradas 

nos diferentes grupos da ordem Chiroptera. A elucidação de aspectos relacionados à 

filogenia dos vários taxa, por exemplo, tornou-se possível pelo avanço e melhoramento 

de tais marcadores citogenéticos (Varella-Garcia et al., 1989; Souza e Araújo, 1990; 

Santos e Souza, 1998a, b; Rodrigues et al., 2000; Neves et al., 2001; Santos et al., 2001; 

2002; Leite-Silva et al., 2003).  

O tratamento com fluorocromos base-específicos, como cromomicina A3 (CMA3) 

e DAPI, tem sido utilizado na caracterização de diferentes classes da HC (rica em pares 

de bases GC e/ou AT, ou sem especificidade) e no estudo da composição da 

heterocromatina e das regiões espaçadoras associada às RONs (Santos e Souza, 1998 a, 

b; Santos et al., 2001; Leite-Silva et al., 2003). 

Mais recentemente, novos enfoques citogenéticos têm sido desenvolvidos com a 

utilização de sondas específicas para localização de seqüências cromossômicas através 

da hibridização in situ fluorescente (FISH). Essa metodologia representa uma tecnologia 

direta, rápida, de alta resolução e bastante eficaz para a detecção e mapeamento de 

segmentos-alvo de DNA, por meio de uma sonda complementar a sítios específicos de 

DNA (Guerra, 2004).  

 

2.4.1 Heterocromatina – Bandeamento C  

 
 A cromatina dos eucariotas basicamente é composta de duas estruturas distintas, 

denominadas: eucromatina e heterocromatina. O termo heterocromatina foi introduzido 

por Heitz (1928), para se referir ao material cromossômico que se mantinha 

intensamente condensado durante todo o ciclo celular. A eucromatina, por outro lado, 

representa regiões cromossômicas que sofrem alterações estruturais (condensação e 
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descondensação) no decorrer desse ciclo (Sumner, 1990). Existem dois tipos principais 

de heterocromatina: facultativa e constitutiva, que exibem algumas diferenças de acordo 

com seu conteúdo de DNA, particularmente pela riqueza de DNA satélite5. Este 

material genético irá determinar a natureza (estável ou reversível), o grau de 

polimorfismo e as propriedades de coloração da heterocromatina, quando submetida ao 

bandeamento C com Giemnsa (corando positivamente ou negativamente) (Multani et 

al., 2001; Mattei e Luciani, 2003).  

 A heterocromatina constitutiva (HC) difere substancialmente da eucromatina 

pela composição de bases de seu DNA. É caracterizada pela presença de grande parte 

do DNA satélite, apresenta replicação tardia em relação à eucromatina (geralmente no 

final da fase S do ciclo celular) e exibe baixa ou nenhuma atividade transcripcional. 

Esta condição está associada, em parte, ao estado constantemente condensado deste tipo 

de cromatina que atua no bloqueio da transcrição (Guerra, 1988; Sumner, 2003).   

O bandeamento C com Giemnsa (CBG) é o procedimento mais importante para 

evidenciar a heterocromatina constitutiva nos cariótipos e núcleos de diferentes 

organismos eucariotas. Nesta técnica o pré-tratamento (HCL 0,2N; Ba (OH)2; 2 x SSC) 

modifica a estrutura do cromossomo, resultando na extração preferencial de proteínas e 

de DNA das regiões eucromáticas, fornecendo assim um padrão característico de 

bandas. Provavelmente, este mecanismo está associado a peculiaridades inerentes a HC, 

sobretudo às proteínas não-histônicas, que formam um complexo que dificulta a retirada 

de DNA heterocromático. Apesar da eficiência em evidenciar regiões heterocromáticas, 

o bandeamento C não revela todos os tipos de HC ou, ainda, estas podem se apresentar 

fracamente ou não totalmente coradas (Sumner, 2003). 

A ocorrência preferencial da heterocromatina constitutiva é descrita em 

determinadas regiões dos cromossomos, em particular nos centrômeros ou nas suas 
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proximidades (pericentromérica ou paracentromérica), formando blocos de tamanho 

variável de acordo com o grupo analisado. Segmentos heterocromáticos também foram 

descritos nas regiões teloméricas e, em menor número, intersticiais de algumas espécies 

(Sumner, 2003).  

A ordem Chiroptera é caracterizada por apresentar conteúdo reduzido de HC em 

relação ao genoma da maioria das espécies (van Den Bussche et al., 1995). Além disso, 

blocos heterocromáticos situados, preferencialmente, nas regiões pericentroméricas de 

todos os cromossomos do complemento têm sido descritos como regra geral. Dentre os 

quirópteros há os que exibem um padrão de distribuição de HC restrito às proximidades 

do centrômero, como nos filostomídeos: Phyllostomus hastatus, P. discolor, P. 

elongatus (Varella-Garcia et al., 1989; Santos e Souza, 1998b; Rodrigues et al., 2000; 

Estevam, 2005), Chrotopterus auritus (Morielle-Versute et al., 1992), Anoura caudifer, 

Chiroderma villosum, C. doriae (Varella-Garcia et al., 1989), Lonchorhina aurita e 

Trachops cirrhosus (Barros, 2006), nos molossídeos Molossus molossus e M. ater 

(Leite-Silva et al., 2003) e nos vespertilionídeos: Pipistrellus pipistrellus, P. kuhlii, P. 

nathusii, Glischropus tylopus e Lasiurus borealis (Volleth et al., 2001). 

 Contudo, a presença de heterocromatina também tem sido verificada nas regiões 

intersticiais e/ou teloméricas de algumas espécies, a exemplo de Carollia perspicillata, 

Choeroniscus minor, Artibeus lituratus, A. planirostris, A. jamaicensis, A. cinereus, 

Diaemus youngi, Desmodus rotundus, Diphylla ecaudata, Anoura caudifer, 

Glossophaga soricina, Molossops planirostris, Sturnira lillium e Platyrrhinus lineatus.  

(Souza e Araújo, 1990; Santos e Souza, 1998a; Volleth et al., 1999; Neves et al., 2001; 

Santos et al., 2001; Leite-Silva et al., 2003). Embora tenham sido descritas diferenças 

na quantidade e localização dos sítios heterocromáticos, tais alterações não 
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desempenham papel significativo de variação cromossômica em morcegos (van Den 

Bussche et al., 1995). 

Vários padrões de distribuição de HC foram descritos no cariótipo de 

Choeroniscus minor (Glossophaginae): blocos centroméricos nos pares 1 e 9 e no 

cromossomo X; na região distal do braço longo do par 1, em que os homólogos 

apresentaram alternativamente uma banda única ou duas bandas menores, separadas por 

um pequeno segmento eucromático (heteromorfismo). Por esse padrão, Neves et al. 

(2001) hipotetizaram a presença de uma inversão paracêntrica, que não pôde ser 

detectada através do bandeamento G, no braço curto de seis pares subtelocêntricos (2, 4-

8): o par 2 apresentou uma variação na extensão de seu braço, conseqüência da 

diferença na quantidade de HC; o par 3 também exibiu heteromorfismo na localização 

do bloco de HC no braço longo dos homólogos (pericentromérica e proximal), 

indicando que esta diferença foi resultado de uma pequena inversão paracêntrica. 

A análise citogenética comparativa entre Uroderma magnirostrum e U. 

bilobatum (Stenodermatinae), cujos complementos cromossômicos correspondem a 

2n=36 e 2n=42, respectivamente, foram submetidos ao bandeamento C e revelaram HC 

localizada na região pericentromérica de todos os autossomos e na porção distal do 

braço curto dos pares submetacêntricos (5-14), além de um bloco distal no braço longo 

do par 6 em U. magnirostrum. A espécie U. bilobatum, por sua vez, apresentou HC 

pericentromérica em todos os autossomos e na região distal do braço curto de dois pares 

submetacêntricos (1 e 2). As duas espécies mostraram similaridades na distribuição da 

HC centromérica e terminal no braço curto do cromossomo X, além de apresentarem 

um bloco heterocromático no braço longo do Y. Entretanto, U. magnirostrum exibiu 

heteromorfismo no par 5, evidenciado pelo bandeamento C, que permitiu não só 
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estabelecer diferenças entre os homólogos como também possibilitou inferir sobre a 

origem do evento observado (Silva et al., 2005). 

A análise de HC em espécies do gênero Artibeus tem sido de grande valia na 

diferenciação de espécies que são morfologicamente idênticas.  De acordo com Souza e 

Araújo (1990), e Santos e Souza (1998a) a localização da HC está presente nas regiões 

pericentroméricas de todos os cromossomos, e nos telômeros (braço curto) dos 

subtelocêntricos 5, 6, 7, 9 e X das espécies A. cinereus, A. lituratus e A. jamaicensis. 

Esta, adicionalmente, mostrou blocos intersticiais nos braços longos dos cromossomos 

1, 2, 3, e blocos teloméricos nos braços curtos do par 13. Em todas as espécies 

analisadas verificou-se a coloração diferencial da eucromatina do X, quando comparada 

com a do complemento cromossômico. Os acrocêntricos Y1 e Y2 mostraram-se quase 

inteiramente heterocromáticos, principalmente o Y original. 

Em indivíduos que possuem sistema sexual simples, o cromossomo Y 

geralmente se apresenta quase que totalmente heterocromático. Do mesmo modo, 

aqueles que têm sistema sexual múltiplo exibem o Y1 (Y original) heterocromático, 

entretanto diferem pela presença de bandas características do Y2 (homólogo livre do 

autossomo translocado ao Xp). Por outro lado há, ainda, os que apresentam o sistema 

sexual composto do tipo neo-XY, que se destacam pela presença simultânea de dois 

padrões distintos de HC nos braços curtos e longos do Y metacêntrico. Nos 

representantes da subfamília Stenodermatinae (Phyllostomidae), em geral, o braço 

longo do cromossomo X mostra um padrão diferencial do restante da cromatina quando 

submetido ao bandeamento C (Souza e Araújo, 1990; Morielle-Versute et al., 1992; 

Santos e Souza, 1998 a, b; Rodrigues et al., 2000; Santos et al., 2001). 
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2.4.2 Regiões Organizadoras de Nucléolos – RONs 

 
Nos eucariotas, os genes de DNA ribossômico (DNAr) estão organizados em 

duas famílias gênicas diferentes: a principal codifica o DNAr 45S (18S, 5.8S e 28S), e 

outra que codifica o DNAr 5S. Os genes principais do DNAr estão ligados a sítios 

cromossômicos específicos nos pares homólogos, conhecidos como regiões 

organizadoras de nucléolos (RONs) que estão envolvidas com a transcrição do RNA 

ribossômico. Os genes do DNAr 5s tendem a se inserir em apenas um dos pares 

cromossômicos. Ambas as famílias de DNAr estão presentes em numerosas cópias de 

unidades repetitivas (Pendás et al., 1993; Martínez et al., 1996; Suzuki et al., 1996; 

Mäkinen et al., 1997; Martins e Galetti, 1998; Sumner, 2003). 

As regiões organizadoras de nucléolos são ferramentas úteis para o estudo da 

organização estrutural e funcional dos cromossomos, sendo consideradas importantes no 

entendimento dos mecanismos evolutivos. O tratamento do material citológico com 

nitrato de prata (AgNO3) é o método citogenético mais comumente utilizado para 

detectar a posição das RONs (Ag-RON). Esta técnica exibe alta seletividade ao 

evidenciar as RONs presentes na interfase nuclear, nos cromossomos meióticos e 

mitóticos. Entretanto, há uma limitação inerente a essa técnica, visto que apenas as 

RONs que se encontravam transcripcionalmente ativas na interfase anterior são 

impregnadas com o corante, devido à reação do nitrato de prata com as proteínas ácidas 

(ribonucleoproteínas) residuais associadas ao DNAr. Dessa forma, o uso da Ag-RON é 

mais eficaz no estudo da expressão e não na localização dos genes ribossomais (Pendás 

et al., 1993; Sumner, 2003). 

A relação entre as RONs e as constrições secundárias tem sido relatada a em 

alguns grupos de animais, particularmente em indivíduos da família Vespertilionidae 
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(Morielle e Varella-Garcia, 1988; Santos e Souza, 1998a; Santos et al., 2002; Sumner, 

2003). 

A condição considerada ancestral para os filostomídeos é a incidência de RONs  

em um único par de autossomos. Esta hipótese baseia-se na presença dessa 

característica em indivíduos da subfamília Macrotinae, considerada a mais primitiva, e 

nos noctilionídeos, que compreendem um grupo externo, estritamente relacionado a esta 

família. Desse modo, Morielle-Versute e Varella-Garcia (1988) sugeriram que a 

presença de RONs múltiplas descritas em algumas espécies da subfamília 

Stenodermatinae, particularmente dos gêneros Chiroderma e Artibeus, cuja 

característica mais freqüente é a presença de RONs em três pares autossômicos, tenham 

origem na  fragmentação e amplificação das seqüências de rDNA. A análise de 

indivíduos da ordem Chiroptera com a técnica Ag-RON permitiu concluir que esse 

organismos apresentam uma das maiores variabilidades em relação ao número de RONs 

entre os mamíferos, especialmente quando se considera a espécie Myotis myotis 

(Vespertilionidae) que exibe RONs em 14 pares autossômicos (Morielle e Varella-

Garcia, 1988; Souza e Araújo, 1990; Santos e Souza, 1998b; Santos et al., 2002; Barros, 

2006). 

Dois padrões de distribuição das RONs foram distinguidos no gênero Artibeus 

através de Ag-RON: (1) nas regiões distais dos braços curtos dos pares 5, 6 e 7, em A. 

lituratus, A. jamaicensis e A. fimbriatus, e (2) na região intersticial dos braços longos 

dos pares 10 e 13 em A. cinereus. Um sítio adicional foi observado na região intersticial 

do braço longo do par 5 de A. fimbriatus (Santos et al., 2002). Considerando a atividade 

dessas estruturas no gênero Artibeus, tem sido observada uma variabilidade 

intraindividual e interespecífica nas espécies A. lituratus e A. jamaicensis, com média 
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de 4 a 5 cromossomos marcados (Morielle e Varella-Garcia, 1988; Souza e Araújo, 

1990;  

Apesar de ser considerada uma condição incomum, a presença de RONs em 

cromossomos sexuais foi observada em alguns mamíferos, incluindo duas espécies da 

ordem Chiroptera, Carollia perspicillata e  C. castanea, que apresentam RONs nos 

cromossomos sexuais: X (Carollia perspicillata e C. castanea) e Y (C. castanea). Uma 

particularidade é encontrada nos machos de C. perspicillata que apresentam 

possivelmente uma redução de 50% nas seqüências de rDNA  (Morielle e Varella-

Garcia, 1988; Santos e Souza, 1998a). 

Estudos realizados em espécies da família Phyllostomidae envolvendo a 

variabilidade do número de RONs ativas por célula, mostraram que as freqüências das 

marcações por metáfase diferiram significativamente entre indivíduos e espécies com 

RONs múltiplas. Por outro lado, espécies que possuíam apenas um único par de RONs 

por célula, não foi observada nenhuma variabilidade. As diferenças observadas na 

localização e número das RONs indicam que estas são “hotspots”, freqüentemente 

envolvidos em rearranjos cromossômicos que podem ser utilizados como instrumento 

para a avaliação de relações filogenéticas (Souza e Araújo, 1990; Santos et al., 2002).  

 

2.4.3 Fluorocromos – Eucromatina, HC e RONs 

 

O emprego de uma ampla variedade de fluorocromos tem sido utilizado para 

produzir padrões fluorescentes característicos, de acordo com sua afinidade aos pares de 

base AT ou GC do DNA, em vários organismos. Em alguns casos esses corantes são 

associados a outros marcadores que podem ser ou não fluorescentes (contracorantes) 

para obtenção de resultados diferenciados. Dependendo de sua especificidade, os 

corantes fluorescentes irão originar um padrão de bandas similar aos dos bandeamentos 
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Q ou R na eucromatina ou, ainda, reproduzir as bandas exibidas no bandeamento C após 

o pré-tratamento (Verma e Babu, 1995; Sumner, 1990). 

Em morcegos, dados sobre o uso de fluorocromos base-específicos na análise 

cromossômica são escassos. Apenas três espécies da família Vespertilionidae (Lasiurus 

intermedius, Scotophilus dinganii e S. viridis), nove de Phyllostomidae (Carollia 

perspicillata, Artibeus lituratus, A. jamaicensis, A. cinereus, Phyllostomus discolor, 

Trachops cirrhosus, Lonchorhina aurita, Desmodus rotundus e Diphylla ecaudata) e 

três de Molossidae (Molossus ater, M. molossus e Molossops planirostris) foram 

estudadas com esse enfoque, permitindo uma melhor caracterização da heterocromatina 

constitutiva associada aos sítios de DNAr (Bickham, 1987; Ruedas et al., 1990; Santos 

e Souza, 1998a,b; Santos et al., 2001; Leite-Silva et al., 2003; Silva et al., 2005; Barros, 

2006). 

Metáfases mitóticas de C. perspicillata, A. lituratus, A. jamaicensis, A. cinereus, 

P. discolor, D. rotundus e D. ecaudata tratadas para o bandeamento C e coradas com 

DAPI (CB-DAPI) mostraram um padrão de blocos de heterocromatina similar ao 

bandeamento C com Giemsa (CBG). Através da coloração CB-CMA3, em A. lituratus e 

A. jamaicensis foram evidenciados blocos teloméricos nos braços curtos de alguns 

cromossomos e no braço longo do Y1, na espécie P. discolor apenas o padrão de bandas 

R foi visualizado (Santos e Souza, 1998a,b; Santos et al., 2001). 

Apesar do amplo emprego da coloração com AgNO3 em vertebrados na 

identificação das RONs, o tratamento com fluorocromos GC específicos como a 

cromomicina A3 (CMA3) e a mitramicina (MM) têm sido utilizado para revelar RONs 

ativas ou inativas no complemento cromossômico. Estas estruturas estão comumente 

associadas a famílias de DNA ricas em pares de base GC, geralmente em regiões 

heterocromáticas (Salvadori et al., 1995). 



Lemos-Pinto, M.M.P.                  Utilização de marcadores citogenéticos – Artibeus 
 

 

 43

                                                                                                                                             
                                                                                                                                        
   
                                                                                                                                              

Nos representantes da família Phyllostomidae, as respostas diferenciais aos 

fluorocromos CMA3 e DAPI têm sugerido uma heterogeneidade quanto a composição 

de bases das regiões intergênicas presentes nas RONs. A coloração seqüencial 

AgNO3/CMA3 evidenciou regiões espaçadoras CMA3 positivas em Carollia 

perspicillata, Desmodus rotundus, Diphylla ecaudata, Lonchorhina aurita 

Phyllostomus discolor; e CMA3 neutras em Trachops cirrhosus. Adicionalmente, a 

tríplice coloração CMA3/DA/DAPI tem realçado padrões de bandas R (ricas em GC) 

com CMA3 e tem revelado uma coloração uniforme ao longo dos cromossomos ou um 

fraco padrão de bandas G (ricas em AT com DAPI) (Santos e Souza, 1998 a,b; Santos et 

al., 2001; Barros, 2006). 

 

2.4.4 FISH – Sondas Teloméricas e Ribossomais 

 
Os telômeros correspondem a envoltórios terminais de cromossomos, compostos 

por proteína e DNA. A estrutura básica e a função dos telômeros têm sido conservadas 

ao longo da evolução, reflexo de seu importante papel na estabilidade dos cromossomos 

por impedir possíveis fusões e degradações. A análise de FISH com sonda telomérica 

(TTAGGG)n realizada em diversas espécies de vertebrados, comprovou a conservação 

dessa seqüência nesse grupo. Sua presença tem sido detectada não apenas nos 

telômeros, mas também em regiões cromossômicas pericentroméricas e intersticiais, 

denominadas como sítios teloméricos intersticiais (ITS). Na maioria dos casos, os ITS 

coincidem com regiões de heterocromatina constitutiva. (Meyne et al., 1990; Ono e 

Yoshida, 1997; Finato et al., 2000; McEachern et al., 2000; Pagnozzi et al., 2000; 

Guerra, 2004). 
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A variabilidade na distribuição e quantidade da seqüência telomérica 

(TTAGGG)n foi descrita por Meyne et al., (1990) através de FISH em diversos grupos 

de vertebrados, incluindo a ordem Chiroptera. Foram observados padrões unicamente 

teloméricos nas espécies Macrotus waterhousii, M. californicus, Monophyllus redmani, 

Molossus molossus e Pteronotus macleayii. Adicionalmente, foram evidenciadas ITS na 

região centromérica de Artibeus jamaicensis, Carollia perspicillata, Eumopus glaucinus 

e E. perotis em algumas espécies do gênero Chiroderma (Meyne et al., 1990; Finato et 

al., 2000).   

A presença de sítios não teloméricos tem considerável importância visto sua 

relação com processos evolutivos resultantes de rearranjos cromossômicos, tais como 

inversões e fusões cêntricas. Deste modo análise da localização de ITS corresponde a 

um modelo elucidativo da evolução cariotípica dos vertebrados (Meyne et al., 1990; 

Guerra, 2004). Em contrapartida o aparecimento de ITS pode estar relacionado ao fato 

dessas seqüências serem um componente do DNA satélite de algumas espécies de 

mamíferos. Assim, os sítios detectados por FISH com sonda telomérica poderiam 

constituir uma característica polimórfica nas populações naturais, como observado em 

Micoureus demerarae (2n=14) (Pagnozzi et al., 2000) e em Eulemur macaco (2n=44) 

(Garagna et al., 1997). 

Mais recentemente, têm sido utilizada a FISH com sonda de DNAr em alguns 

grupos, permitindo um maior entendimento quanto à variabilidade dos genes 

ribossomais. Como esse método não depende da presença de proteínas ácidas, pode 

ser empregado para localizar as seqüências de DNAr no genoma, independente de 

sua atividade (Baker et al., 1992; Guerra, 2004).  

Apesar de existir uma correlação entre as RONs marcadas com o nitrato de prata 

e a FISH, foram observadas diferenças quando se compararam os resultados obtidos 
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através dessas duas técnicas em representantes de Rodentia, Suidae, Canidae e em 

várias espécies de peixes (Guerra, 2004).  

A análise do número de sítios de DNAr em 50 espécies de morcegos, 

representadas por sete famílias e 38 gêneros, através da FISH com sonda ribossômica 

por Baker et al. (1992) revelou a presença de um número reduzido de sítios ribossomais, 

variando de um a quatro pares de cromossomos, e também constatou a pouca variação 

entre as espécies analisadas.  

A localização de RONs em 15 espécies de morcegos através da Ag-RON e FISH 

foram descritas por  Santos et al., (2001; 2002), para verificar tanto a atividade das 

RONs quanto para detectar os sítios de genes de DNAr, respectivamente. As espécies 

analisadas eram representantes dos gêneros Desmodus, Diphylla (Desmodontinae), 

Phyllostomus, Phylloderma, Trachops, Tonatia (Phyllostominae), Artibeus, 

Platyrrhinus, Sturnira, (Stenodermatinae) e Glossophaga (Glossophaginae). Desses 

representantes, apenas o gênero Artibeus apresentou RONs múltiplas (A. lituratus, A. 

jamaicensis, A. fimbriatus e A. cinereus), estando localizadas  nos braços curtos dos 

pares subtelocêntricos 5, 6 e 7, e adicionalmente no braço longo de um dos 

cromossomos 5 em A. fimbriatus. Em A. cinereus, as RONs estavam localizadas 

intersticialmente no braço longo dos pares 10 e 13. A utilização de FISH com sonda 

ribossômica confirmou o número e a posição das RONs em todas as espécies, exceto em 

A. cinereus, que apresentou sinais de hibridização nos pares 9, 10 e 13, indicando a 

ocorrência de RON silenciosa no par 9 nessa espécie, a primeira descrita em morcegos. 
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Resumo 
 

O gênero Artibeus (Stenodermatinae) está constituído por 18 espécies, das quais nove 

foram descritas no Brasil.  Neste trabalho foi realizado um estudo citogenético comparativo 

nos grandes Artibeus (A. obscurus, A. fimbriatus, A. lituratus e A. jamaicensis) através de 

bandeamento C (CBG), coloração com AgNO3 e fluorocromos base-específicos. As espécies 

apresentaram 2n=30 (XX) e 31 (XY1Y2), com Número Fundamental=56. O CBG evidenciou 

blocos de heterocromatina constitutiva (HC) nas regiões pericentroméricas de todos os 

cromossomos, teloméricas dos pares 5, 6, 7 e X, e uma coloração diferencial no braço longo 

do X nas quatro espécies. Além disso, os Y1 e Y2 se apresentaram totalmente 

heterocromáticos, exceto para A. jamaicensis. Também foi observada a presença de HC em 

sítios específicos nos autossomos de cada espécie. As RONs estavam localizadas nas 

contrições secundárias dos braços curtos, nos pares 5, 6 e 7, exibindo variação  intraindividual 

e interespecífica. Através da coloração seqüencial AgNO3/CMA3/DA/DAPI observou-se que 

a associação da HC com as RONs exibiu marcação CMA3 positiva em A. obscurus e A. 

fimbriatus, indicando riqueza em pares de bases GC nessa região. O estudo realizado 

proporcionou a análise comparativa das espécies, permitindo sua correta individualização, 

particularmente, das que ocorrem em simpatria no Nordeste brasileiro. 
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Introdução 

A família Phyllostomidae, representada pelos morcegos com folhas nasais, é um grupo 

bastante diversificado. Apresenta o maior número de gêneros e espécies entre os Chiroptera 

Neotropicais, compreendendo 11 subfamílias: Carollinae, Desmodontinae, Glossophaginae, 

Glyphonycterinae, Lonchophyllinae, Lonchorhininae, Macrotinae, Micronycterinae, 

Phyllostominae, Rhinophyllinae e Stenodermatinae. Esta última é detentora da maior 

biodiversidade de gêneros (20) e espécies (62), em relação às demais subfamílias da ordem 

Chiroptera (Baker et al., 2003). 

O gênero Artibeus (Leach, 1821) está constituído por 18 espécies, distribuídas em três 

subgêneros Artibeus (grandes Artibeus), Dermanura e Koopmania (pequenos Artibeus). 

Possui distribuição restrita à região Neotropical, por toda a América Central e do Sul, desde o 

Brasil até o norte da Argentina (Koopman, 1993; Eisenberg e Redford, 1999; Simmons, 

2005). No Brasil, foram formalmente registradas apenas quatro espécies dos grandes 

Artibeus: A. obscurus, A. fimbriatus, A.lituratus e A. jamaicensis. As duas últimas são de 

ocorrência conhecida na maior parte do território brasileiro. A. obscurus distribui-se na 

Amazônia, atingindo o Norte de Mato Grosso, se expandindo pelas regiões Nordeste e 

Sudeste. Por sua vez, A. fimbriatus distribui-se nas regiões Nordeste, DF, Sudeste e Sul, 

ocorrendo em simpatria com A. obscurus, A. lituratus e A. jamaicensis (Simmons, 2005).  

A sistemática dos grandes Artibeus ainda é motivo de muitas controvérsias, 

decorrentes da extensa similaridade de seus caracteres morfométricos; da variabilidade 

intraespecífica nas dimensões de A. jamaicensis; e da sobreposição de seus nichos ecológicos, 

dificultando assim a correta separação das espécies desse gênero (Handley 1987, 1989; 

Taddei et al., 1998). 

 Dentre as técnicas citogenéticas atualmente empregadas para a análise dos morcegos, 

destacam-se o bandeamento G (Seabright, 1971), que promove a diferenciação longitudinal 

dos cromossomos, permitindo o correto pareamento dos homólogos e a verificação de 

rearranjos cromossômicos; a técnica de bandeamento C (Sumner, 1972) e a coloração com 

nitrato de prata (Howell e Black, 1980), que marcam as regiões de heterocromatina 

constitutiva (HC) e as regiões organizadoras de nucléolos (RONs), respectivamente.  

A ordem Chiroptera está caracterizada pela presença de reduzido conteúdo 

heterocromático em relação ao genoma da maioria dos mamíferos (van Den Bussche et al., 

1995). Além disso, têm sido amplamente descrito a presença de blocos heterocromáticos, 

situados, preferencialmente, nas regiões pericentroméricas de todo o complemento 



Lemos-Pinto, M.M.P.                  Análise Citogenética Comparativa nos grandes Artibeus 

 

58

cromossômico. Na família Phyllostomidae, verifica-se que a maioria espécies exibe um 

padrão de HC restrito ao centrômero, embora a presença de heterocromatina também tenha 

sido observada nas regiões intersticiais e/ou teloméricas do complemento de alguns 

representantes (Santos e Souza, 1998a,b; Neves et al., 2001; Santos et al., 2001). 

As RONs têm sido evidenciadas pela coloração com nitrato de prata (Ag-RON) em 

apenas um par cromossômico, na maioria das espécies de morcegos, estando freqüentemente 

localizadas na constrição secundária dos autossomos. Este padrão tem sido considerado como 

uma condição ancestral na família Phyllostomidae, com base na presença dessa característica 

em indivíduos da subfamília Macrotinae, considerada a mais primitiva, e nos noctilionídeos, 

que compreendem um grupo externo, estritamente relacionado a esta família. A ocorrência de 

RONs múltiplas tem sido descrita em algumas espécies da subfamília Stenodermatinae, cuja 

característica mais freqüente é a sua presença em 3 a 4 pares autossômicos (Morielle-Versute 

e Varella-Garcia,1988; Santos e Souza, 1998b). 

O uso de fluorocromos base-específicos, como a Cromomicina A3 (CMA3) e o 4,6-

diamidino-2-fenilindol (DAPI), tem sido aplicado na caracterização de diferentes classes da 

HC (rica em pares de bases GC e/ou AT, ou sem especificidade), e no estudo da composição 

da heterocromatina e das regiões intergênicas associada às RONs (Santos e Souza, 1998 a, b; 

Santos et al., 2001; Leite-Silva et al., 2003). Em morcegos, estudos citogenéticos utilizando 

fluorocromos são escassos, visto que apenas nove espécies da família Phyllostomidae foram 

estudadas com esse enfoque. O fluorocromo DAPI, freqüentemente, tem apresentado uma 

coloração uniforme ou um fraco padrão de bandas G, enquanto que com o CMA3 tem sido 

exibido um padrão de bandas R (Santos e Souza, 1998a,b; Santos et al., 2001). 

Neste trabalho foram utilizados marcadores citogenéticos (bandeamento C e coloração 

com AgNO3) e moleculares (tríplice coloração CMA3/DA/DAPI) nas espécies Artibeus 

obscurus e A. fimbriatus, para realizar análise comparativa destas com A. jamaicensis e A. 

lituratus, com intuito de avaliar e determinar prováveis diferenciações interespecíficas, que 

aliadas à prévia identificação taxonômica, poderão auxiliar na correta individualização dos 

representantes do gênero Artibeus.  
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Material e Métodos 

 Análises cromossômicas foram realizadas a partir de preparações diretas de medula 

óssea em 14 indivíduos de Artibeus obscurus (6 machos e 8 fêmeas); 6 de A. fimbriatus (2 

machos e 4 fêmeas); 13 de A. jamaicensis (8 machos e 5 fêmeas); 20 indivíduos de A. 

lituratus (10 machos e 10 fêmeas) capturados nos municípios de Igarassu (Latitude: 

7º48’45’’S; Longitude: 34º56’15’’W), Água Preta (Latitude: 8º41’15’’S; Longitude: 

35º33’45’’W), Rio Formoso (Latitude: 8º41’15’’S; Longitude: 35º11’15’’W), Ipojuca 

(Latitude: 8º26’15’’S; Longitude: 35º03’45’’W), Recife (Latitude: 8º03’45’’S; Longitude: 

34º56’15’’W) no Estado de Pernambuco, Nordeste do Brasil.  A identificação taxonômica foi 

realizada pelo Profº Alfredo Ricardo Langguth Bonino, Katharine Raquel Pereira dos Santos e 

Ana Paloma Tavares de Araújo da Universidade Federal da Paraíba (UFPB). 

 Padrões de bandeamento C (CBG) e Ag-RON foram obtidos pelos métodos de Sumner 

(1972) e Howell e Black (1980), respectivamente, com algumas modificações. A tríplice 

coloração CMA3/DA/DAPI foi realizada de acordo com Schweizer (1980), com algumas 

modificações (Santos e Souza, 1998a). Para a coloração seqüencial AgNO3/CMA3/DAPI as 

lâminas foram descoradas de acordo com Dos Santos Guerra (1991) e coradas com 

CMA3/DA/DAPI. 

As fotomicrografias foram feitas no fotomicroscópio Leica DMLB, utilizando o filme 

Kodak Imagelink ASA 25, para coloração convencional, bandeamento C e coloração com 

AgNO3. As cópias foram feitas em papel Kodak Kodabrome II RC F3 e Ilford. No caso das 

lâminas submetidas à coloração seqüencial AgNO3/CMA3/DA/DAPI, foi utilizado o sistema 

de captura de imagem IM50. 
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Resultados 

A coloração convencional permitiu a visualização do número diplóide, a morfologia 

cromossômica e a determinação do sistema sexual dos cariótipos analisados: Artibeus 

obscurus, A. fimbriatus, A. lituratus e A. jamaicensis apresentaram idênticos número diplóide 

2n=30,XX;2n=31,XY1Y2 e número fundamental igual a 56 (NF=56), compreendendo 

cromossomos meta-submetacêntricos (1-4, 8-14), subtelocêntricos (5, 6, 7 e X) e dois 

pequenos acrocêntricos (Y1 e Y2). As quatro espécies, contudo, diferiram entre si por 

apresentarem tamanhos distintos entre o Y1 e o Y2 (Fig. 1). 

 O bandeamento C (CBG) evidenciou blocos de heterocromatina constitutiva (HC) nas 

regiões pericentroméricas de todos os cromossomos, além de pequenos blocos de HC na 

região telomérica dos pares 5, 6, 7 e X nas quatro espécies (Fig. 2a-d). Além disso, A. 

obscurus (Fig. 2a) apresentou blocos intersticiais nos braços curtos e longos do par 1, como 

também nos braços longos dos cromossomos 2, 5 e 6, e nos telômeros do braço curto do par 

9. Por sua vez, em A. jamaicensis (Fig. 2d) foram observados blocos teloméricos nos braços 

curtos dos pares 9 e 13, e blocos intersticiais nos braços longos dos cromossomos 1, 2 e 6. A 

presença de um bloco intersticial também foi verificada no braço longo do par 6 em 

A.lituratus (Fig 2c). Em todos os indivíduos foi verificada ainda uma coloração diferencial do 

braço longo do X, quando comparada com a eucromatina do complemento cromossômico. O 

cromossomo Y2 mostrou-se quase inteiramente heterocromático, exceto para A. jamaicensis 

que, diferentemente, exibiu um bloco pericentromérico e um distal (Fig. 2d). O padrão do Y1 

não pôde ser determinado com precisão, em decorrência de seu tamanho puntiforme. A tabela 

1 mostra o padrão de banda C observado no complemento cromossômico das quatro espécies 

analisadas. 

 A coloração com nitrato de prata revelou que Artibeus obscurus, A. fimbriatus (Fig. 

3a,d), A. lituratus e A. jamaicensis possuem três pares de RONs situados na região terminal 

dos braços curtos dos  autossomos 5, 6 e 7. A análise de um total de 100 metáfases por 

espécie permitiu determinar a freqüência de atividade das RONs, correspondendo a uma 

média de três a quatro cromossomos marcados por célula. Os resultados obtidos 

possibilitaram verificar a variabilidade de atividade das RONs, tanto inter como 

intraespecíficamente (Tabela 2). 

A coloração seqüencial AgNO3/CMA3/DA/DAPI evidenciou uma correspondência 

entre as regiões CMA3 positivas com os sítios marcados pelo nitrato de prata em A. obscurus e 

A. fimbriatus (Fig. 3a-f). Ambas as espécies apresentaram associação de HC com as RONs e 
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marcações positivas para o fluorocromo CMA3, refletindo assim a riqueza de pares GC nesses 

sítios heterocromáticos. Adicionais marcações CMA3
 positivas foram observadas nas regiões 

pericentroméricas de alguns cromossomos, particularmente nos pares 1 e 2 de A. obscurus e 

no par 6 de A. obscurus e A. fimbriatus, indicando uma HC rica em pares de bases GC nessas 

regiões cromossômicas (Figuras 3b,e). Contudo, a coloração com DAPI exibiu um padrão 

uniforme em todos os cromossomos (Figuras 3c-d). 

 

 

Tabela 1: Padrão de HC no complemento cromossômico das quatro espécies de Artibeus 

 

Espécies Padrão de banda C 

 Pericentromérico Telomérico (p) Intersticial Disperso Distal  

A. lituratus + 5, 6, 7 e X 6 Y1 e Y2 - 
A. fimbriatus + 5, 6, 7 e X - Y1 e Y2 - 

A. jamaicensis + 5, 6, 7, 9, 13 e X 1, 2 e 6  Y1  Y2 

A. obscurus + 5, 6, 7, 9 e X 1*, 2, 5 e 6 Y1 e Y2 - 

 (p) = braço curto; (q) = braço longo; * = também em p 

 + = todos os cromossomos  

 

Tabela 2: Variação do número de RON ativas por célula nos grandes Artibeus 

 

Indivíduo 
 Número de RON ativas por célula 

Nº total de células 
analisadas por indivíduo

 1 2 3 4 5 6  

A. obscurus 0 17 53 71 12 16 169 

A. fimbriatus 0 14 40 58 27 22 157 

A. lituratus 0 7 30 36 22 24 119 

A. jamaicensis 0 14 28 47 11 25 123 

        

Total 0 52 151 212 72 87 241 

(%) do total 0 21,6 62,6 88 29,9 36,1  
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Discussão 

 A análise cromossômica convencional das quatro espécies possibilitou uma 

comparação interespecífica dos grandes Artibeus, confirmando uma extensa similaridade 

entre os representantes desse gênero (Baker, 1979; Souza e Araújo, 1990; Santos e Souza, 

1998b; Santos et al., 2002). Apesar dos complementos cromossômicos de A. obscurus, A. 

fimbriatus, A. lituratus e A. jamaicensis serem morfologicamente semelhantes, as espécies 

apresentaram diferenças de tamanho dos alossomos Y1 e Y2, como descrito por Hsu et al. 

(1968) para as espécies A. lituratus, A. jamaicensis e A. toltecus. 

O sistema sexual múltiplo, em morcegos, é provavelmente originado a partir de 

translocações entre autossomos e o cromossomo X, em que um dos autossomos se fusionou 

ao braço curto do X e seu respectivo homólogo (Y2) passou a integrar o sistema de 

determinação sexual, juntamente com o Y original (Y1) (Tucker, 1986; Rodrigues et al., 

2003). Embora esses rearranjos entre autossomos e alossomos ocorram apenas 

esporadicamente na classe Mammalia, na família Phyllostomidae os mesmos foram descritos 

em 23 espécies, das quais 18 encontram-se em Stenodermatinae. De acordo com Baker 

(1979), no gênero Artibeus o sistema múltiplo tem sido observado em pelo menos 11 

espécies: A. aztecus, A. cinereus, A. glaucus e A. toltecus (subgênero Dermanura); A. 

obscurus, A. fimbriatus, A. hirsutus, A. inopinatus A. jamaicensis, A. lituratus e A. 

planirostris (subgênero Artibeus). O padrão obtido no presente trabalho corrobora ao que foi 

descrito para A. obscurus, A. fimbriatus, A. lituratus e A. jamaicensis. A subfamília 

Stenodermatinae é caracterizada por apresentar grupos com extensa conservação cariotípica, 

incluindo representantes do gênero Artibeus. Entretanto, uma variação geográfica envolvendo 

os cromossomos sexuais foi descrito para A. cinereus, que apresentou 2n=30,XX e 

2n=31,XY1Y2 em espécimes coletado em Trinidad (Tucker, 1986) e, em contrapartida, exibiu 

2n=30 para ambos os sexos em indivíduos provenientes de Pernambuco (Souza e Araújo, 

1990) e  Belém do Pará (Noronha, 2000), Brasil, representando o sistema composto do tipo 

neo-XY. Este mecanismo sexual é derivado do sistema múltiplo, resultado da fusão entre Y1 e 

Y2, tendo sido descrito para algumas espécies do gênero Artibeus (A. toltecus e A. watsoni) 

(Tucker, 1986). 

A distribuição pericentromérica de HC mostrada pelas quatro espécies analisadas 

também tem sido observada na maioria das espécies da família Phyllostomidae. Além disso, 

foi verificada uma coloração diferencial no braço longo do X, que é considerada uma 

característica de representantes de Stenodermatinae, indicando a ocorrência de uma 
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eucromatina dispersa, com propriedades estruturais diferentes da eucromatina do genoma 

dessas espécies. O padrão heterocromático observado nos acrocêntricos Y1 e Y2 está de acordo ao 

que tem sido descrito para outros representantes dos filostomídeos (Souza e Araújo, 1990; 

Santos e Souza, 1998b; Santos et al., 2001, 2002). Entretanto, o Y2 de A. jamaicensis exibiu um 

padrão diferencial de bandas, centromérica e distal, o que reflete o seu caráter autossômico, 

homólogo ao autossomo translocado para o braço curto do X. A ausência deste padrão em A. 

obscurus, A. fimbriatus e A. lituratus, que também possuem sistema sexual múltiplo, 

provavelmente, deve-se ao grau de condensação de seus acrocêntricos. 

Blocos de HC nas regiões pericentroméricas de todos os cromossomos e teloméricas 

dos pares 5, 6, 7 e X, correspondem a um padrão compartilhado por A. obscurus, A. 

fimbriatus, A. lituratus e A. jamaicensis, e por outros representantes de Stenodermatinae. 

Adicionalmente, cada espécie exibiu um conjunto particular de bandas heterocromáticas, que 

permitiu sua individualização e diferenciação.  

A distribuição de HC, exibida neste trabalho, apresentou algumas discrepâncias em 

relação aos trabalhos de Souza e Araújo (1990) e Santos e Souza (1998a), quanto à presença 

de blocos intersticiais de HC no braço longo do par 6 em A. lituratus e A. jamaicensis. Em 

contrapartida, tais autores descreveram a ocorrência de bandas teloméricas no braço curto do 

par 9 de A. lituratus e intersticiais no braço longo do par 3 de A. jamaicensis. As divergências 

apresentadas estão, provavelmente, vinculadas ao grau de condensação dos cromossomos em 

cada estudo realizado, o que poderia mascarar a ocorrência de HC em determinadas regiões 

do complemento cromossômico, logo, resultando em modificações no padrão de HC. 

Variações intragenéricas na distribuição de heterocromatina constitutiva foram descritas 

apenas em casos esporádicos na família Phyllostomidae. A uniformidade do padrão de HC 

tem sido observada principalmente, em grupos que apresentam extensa conservação 

cariotípica, a exemplo das espécies Phyllostomus discolor, P. hastatus e P. elongatus 

(subfamília Phyllostominae), cuja HC está restrita à região pericentromérica dos 

cromossomos (Morielle e Varella-Garcia, 1988; Varella-Garcia et al.1989). Entretanto, o que 

se verificou no gênero Artibeus (A. obscurus, A. fimbriatus, A. lituratus, A. jamaicensis e A. 

cinereus) a despeito de sua alta taxa de conservação, foi um diferenciado padrão de bandas 

heterocromáticas em cada espécie analisada, similarmente ao que se observa no gênero 

Uroderma (Silva et al., 2005). Este, apesar de constituir um membro da subfamília 

Stenodermatinae, como Artibeus, apresenta megaevolução cariotípica (Baker e Bickham, 

1980), de modo que seus representantes exibem extensas disparidades cromossômicas, 

incluindo o padrão de HC. 
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A localização das RONs verificada através da coloração com AgNO3 nos 

subtelocêntricos 5, 6 e 7 em A. lituratus, A. jamaicensis e A. fimbriatus,juntamente com o 

dado inédito de A. obscurus,foi similar ao descrito por Santos et al. (2002) para o gênero 

Artibeus, que distinguiram dois tipos de distribuição das RONs: 1) nas regiões distais dos 

braços curtos dos pares 5, 6 e 7 (A. lituratus, A. jamaicensis e A. fimbriatus) e 2) na região 

intersticial dos braços longos dos pares 10 e 13 em (A. cinereus). Para a espécie A. fimbriatus 

verificou-se ainda uma marcação adicional, na região intersticial do braço longo do par 5, que 

não foi observado neste trabalho. Esses autores utilizaram FISH com sonda ribossômica 18S, 

para averiguar a localização dos sítios de DNAr, constatando-se variação na relação do 

número e localização das RONs em A. cinereus, que correspondeu ao primeiro sítio silencioso 

de DNAr (par 9) em morcegos. 

Considerando que o gênero Artibeus tem sido caracterizado por apresentar três pares 

de RONs, a variação observada nas espécies analisadas (3 a 4 marcações) está de acordo com 

estudos realizados nesse grupo (4 a 5 marcações), e em representantes da família 

Phyllostomidae, que envolveram a variabilidade do número de RONs ativas por célula. Estes 

trabalhos mostraram que a freqüência de marcações por metáfase difere significativamente 

entre indivíduos e espécies com RONs múltiplas. Todavia, isto não é regra para espécies que 

possuem apenas um único par de RONs por célula, uma vez que não exibem alterações 

significativas na atividade dessas estruturas. As diferenças verificadas na localização e 

número das RONs indicam que estas são “hotspots” freqüentemente envolvidos em rearranjos 

cromossômicos, podendo ser utilizadas como instrumento para a avaliação de relações 

filogenéticas (Morielle e Varella-Garcia, 1988; Souza e Araujo, 1990; Santos et al., 2002).  

Apesar do amplo emprego da coloração com AgNO3 em vertebrados, na identificação 

das RONs, o tratamento com fluorocromos GC específicos, como a CMA3, têm sido utilizado 

para revelar RONs ativas ou inativas no complemento cromossômico. Estas estruturas são 

formadas por seqüências espaçadoras ou estão associadas a regiões heterocromáticas, ambas 

comumente ligadas a famílias de DNA ricas em pares de base GC (Salvadori et al. 1995; 

Silva e Maistro, 2006). As espécies A. obscurus e A. fimbriatus apresentaram associação de 

blocos heterocromáticos com as RONs, que exibiram riqueza em pares de base GC pois 

reagiram positivamente ao fluorocromo CMA3. Este resultado é similar ao descrito por Santos 

e Souza (1998a), para as espécies A. lituratus e A. jamaicensis, cuja associação (RONs + HC) 

resultou em semelhante marcação fluorescente e, também, mostraram-se neutras ao corante 

DAPI.  
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Nos representantes da família Phyllostomidae, as respostas diferenciais aos 

fluorocromos CMA3 e DAPI têm sugerido uma heterogeneidade quanto a composição de 

bases das regiões intergênicas presentes nas RONs. A coloração seqüencial AgNO3/CMA3 

evidenciou regiões espaçadoras CMA3 positivas em Carollia perspicillata, Desmodus 

rotundus, Diphylla ecaudata, Lonchorhina aurita Phyllostomus discolor; e CMA3 neutras em 

Trachops cirrhosus. Adicionalmente, a tríplice coloração CMA3/DA/DAPI tem realçado os 

padrões de bandas R (ricas em GC) com CMA3 e tem revelado uma coloração uniforme ao 

longo dos cromossomos ou um fraco padrão de bandas G (ricas em AT com DAPI) (Santos e 

Souza, 1998 a,b; Santos et al., 2001; Barros, 2006). 

Marcadores citogenéticos diferenciais e moleculares, aliados aos estudos taxonômicos, 

têm permitido uma melhor compreensão das relações filogenéticas e dos mecanismos 

responsáveis pela divergência cromossômica dos diferentes táxons da ordem Chiroptera. O 

estudo realizado proporcionou a análise comparativa das espécies, permitindo a visualização 

de estruturas conservadas e compartilhadas pelo gênero Artibeus. Além disso, possibilitou 

identificar divergências intragenéricas em um grupo que é caracterizado por exibir extensa 

conservação cariotípica.  

Considerando a grande similaridade de características morfológicas entre Artibeus 

obscurus, A. fimbriatus, A. lituratus e A. jamaicensis, além da superposição de seus nichos 

ecológicos no Nordeste brasileiro, Taddei et al. (1998) destacaram a necessidade da análise de 

amplos caracteres na determinação taxonômica dessas espécies.  

A caracterização cromossômica descrita neste trabalho, especificamente o padrão de 

HC, proporcionou a diferenciação citotaxonômica de A. obscurus, A. fimbriatus, A. lituratus e 

A. jamaicensis. Os dados obtidos neste trabalho serão de grande importância, pois permitirão 

a correta individualização de espécies que ocorrem em simpatria no Nordeste brasileiro. 
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Apêndice 
 
Família Phyllostomidae 
 
Artibeus obscurus 
 
M 318 (3214) - Saltinho (Rio formoso) 
M 319 (3206) - Saltinho (Rio formoso) 
M 336 (3235) - Saltinho (Rio formoso) 
M 337 (3238) - Saltinho (Rio formoso) 
M 340 (3216) - Saltinho (Rio formoso) 
M 344 (3237) - Saltinho (Rio formoso) 
M 359 (3230) - Saltinho (Rio formoso) 
M 381 (3181) - Saltinho (Rio formoso) 
M 397 (3186) - Dois irmãos 
M 455 (3189) - Saltinho (Rio formoso) 
M 478 (3179) - Saltinho (Rio formoso) 
 
A. fimbriatus 
 
M 346 (3215) - Saltinho (Rio formoso) 
M 382 (3184) - Saltinho (Rio formoso) 
M 395 (3177) - Dois irmãos 
M 453 (3175) - Saltinho (Rio formoso) 
M 479 (3192) - Saltinho (Rio formoso) 
 
A. lituratus 
 
M 221 (3418) - Igarassu 
M 379 (3178) - Saltinho (Rio formoso) 
M 446 (3191) - Saltinho (Rio formoso) 
M 454 (3182) - Saltinho (Rio formoso) 
M 475 (3188) - Saltinho (Rio formoso) 
M 476 (3180) - Saltinho (Rio formoso) 
 
A. jamaicensis 
 
M 118 (3424) - Igarassu 
M 124 (3212) - Igarassu 
M 137 (3423) - Aldeia 
M 188 (3428) - Igarassu 
M 262 (3220) - Água Preta (Fazenda Camarão) 
M 263 (3218) - Água Preta (Fazenda Camarão) 
M 393 (3202) - Dois irmãos 
M 400 (3176) - Dois irmãos 
M 401 (3196) - Dois irmãos 
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Figura 1: Cariótipo convencional de macho de Artibeus obscurus (a). Em destaque estão os 
       sistemas sexuais de machos de A. fimbriatus (b), A. jamaicensis (c) e A. lituratus 
       (d) 
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Figura 2: Bandeamento C no cariótipo de macho de A. obscurus (a), A. fimbriatus (b), A. jamaicensis (d) e fêmea de A. lituratus (c),

       cujo par sexual do macho está em destaque. 
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Figura 3: Metáfases mitóticas de Artibeus obscurus (a-c) e A. fimbriatus (d-f). 

Coloração seqüencial AgNO3/CMA3/DAPI: (a, d) AgNO3, (b, e) CMA3 e 

(c, f) DAPI. As setas indicam as  RONs. 
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5. Conclusões 

1. Embora as translocações Robertsonianas tenham participado ativamente da evolução 

cromossômica na ordem Chiroptera, alguns grupos são caracterizados por exibir 

extensa conservação cariotípica, como o gênero Artibeus, cujas espécies analisadas 

apresentaram semelhantes complementos cromossômicos. 

 

2. As espécies Artibeus obscurus e A. fimbriatus apresentaram 2n=30,XX; 

2n=31,XY1Y2 e NF=56, condição considerada primitiva para a família 

Phyllostomidae, por sua alta freqüência entre os cariótipos dos representantes de  

suas diferentes subfamílias. 

 

3. A presença do sistema de determinação sexual do tipo múltiplo (XX; XY1Y2), 

descrita em Artibeus obscurus, A. fimbriatus, A. lituratus e A. jamaicensis, está 

relacionada a peculiaridades da subfamília Stenodermatinae. Esta possui o maior 

número de indivíduos que sofreram rearranjos envolvendo autossomos e 

cromossomos sexuais entre os filostomídeos, apresentando espécies com 

mecanismos sexuais simples, múltiplos e compostos. 
 

 

4. Padrão de HC descrito pela primeira vez para A. obscurus e A. fimbriatus, 

juntamente com A. lituratus e A. jamaicensis, proporcionou a diferenciação 

citotaxonômica dos grandes Artibeus, permitindo a precisa diferenciação das 

espécies através de marcadores espécie-específicos. 

 

5. A coloração diferencial observada pela eucromatina presente no braço longo do X 

das quatro espécies, quando submetidas ao bandeamento C, freqüentemente tem 

sido observada em representantes da subfamília Stenodermatinae. 

 

6. A presença de RONs múltiplas, geralmente 3 pares, em espécies dos gêneros 

Artibeus é, provavelmente, resultado da fragmentação das seqüências de rDNA. 

 

7. A utilização de flurocromos base-específicos (CMA3 e DAPI) nos representantes da 

família Phyllostomidae tem apresentado, geralmente, uma riqueza em pares de bases 

GC nas regiões heterocromáticas e espaçadoras associadas às RONs, e uma 
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coloração uniforme com o DAPI, como foi observada em A. obscurus e A. 

fimbriatus. 

8. A caracterização da HC, através da tríplice coloração, possibilitou a qualificação 

molecular dessa estrutura, revelando uma predominante associação de 

heterocromatina com seqüências ricas em pares GC. As espécies A. obscurus e A. 

fimbriatus apresentaram marcações CMA3
+ nas regiões teloméricas e 

pericentroméricas de alguns cromossomos, corroborando com os dados descritos 

para Phyllostomidae, particularmente A. lituratus e A. jamaicensis. Essas regiões 

correspondem a sítios heterocromáticos preferenciais presentes nos quirópteros. 
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6. Abstract 

The genus Artibeus (Stenodermatinae) comprises 18 species and its distribution is 

restricted to the Neotropical Region. In Brazil had been registered only four great 

species of the Artibeus: A. lituratus, A. jamaicensis, A. obscurus and A. fimbriatus. In 

this work a comparative cytogenetic study was carried out in great the Artibeus through 

differential and molecular techniques of chromosomic analysis. The chromosomic 

preparations were obtained from marrow bone of Artibeus obscurus (6 males and 8 

females), A. fimbriatus (2 males and 4 females), A. jamaicensis (8 males and 5 females) 

and A. lituratus (10 males and 10 females) collected in Pernambuco (Brazil). The 

species citotype presented 2n=30/31 (XX;XY1Y2), and Fundamental Number (NF=56). 

In all species, however, the chromosomes Y1 and Y2 had differed between itself for 

presenting distinct sizes. C-banding shows blocks of constitutive heterochromatin (HC) 

in the pericentromerics regions of all the chromosomes and small heterochromatic 

blocks in the telomeric region of pairs 5, 6, 7 e X for all. Moreover A. obscurus 

presented interstitial blocks in the short and long arms of pair 1, as well as in the long 

arms of pairs 2, 5 and 6, besides in telomeres of pair 9. On other hands, A. jamaicensis 

exhibited telomerics blocks in the long arms of pairs 9 and 13, besides had been 

observed interstitial blocks in the long arms of pairs 1, 2 and 6. The presence of an 

interstitial block was also was presented in the long arm of pair 6 in A. lituratus. In all 

the individuals, the long arm of X was darked when compared with the euchromatin of 

the others chromosomes, and the Y1 and Y2 had revealed heterochromatinized, except 

by A. jamaicensis which showed centromeric and distal blocks in Y2. In the four 

analyzed species, the RONs were located in the secondary constriction of pairs 5, 6 and 

7, showing intraindividual variation in distribution of the activity of the RONs 

corresponded to three or four marked chromosomes. Through the sequential coloration 

AgNO3/CMA3/DA/DAPI was observed that the heterochromatics blocks associated to 

the RONs in A. obscurus and A. fimbriatus presented GC-richness. This work allows a 

comparative analysis in genus Artibeus, which exhibits both conserved structures for all 

and unique marks for each species. Therefore was possible individualize them.     

Key words: Artibeus, C-banding, Ag-RON, CMA3, DAPI.  
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