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RESUMO

A ordem Suliformes engloba 61 espécies de aves aquaticas nas familias Phalacrocoracidae,
Anhingidae, Sulidae e Fregatidae. Até 0 momento, apenas 6 espécies tiveram seus cariotipos
descritos, sendo cinco pertencentes a familia Phalacrocoracidae e uma a familia Sulidae.
Entre essas, cinco espécies apresentam um namero diploide inferior ao provavel cariétipo
ancestral das aves (2n=80), com a unica excecdo sendo Microcarbo niger (2n=86 e 90).
DNAs satélite (satDNA) sdo sequéncias repetidas in tandem no genoma e envolvidas na
evolucdo genébma. Por este motivo, o conhecimento sobre o satDNA e a sua localizagéo é
uma ferramenta Gtil para a compreensdo da evolucdo e organizacao do genoma. Este estudo
visa analisar a evolucdo cromossomica da ordem Suliformes por meio da caracterizagdo
cromossémica das espécies Sula sula, S. leucogaster, S. dactylatra (Sulidae), Nannopterum
brasilianum (Phalacrocoracidae) e Fregata magnificens (Fregatidae). A descricdo das
caracteristicas do cariétipo foi realizada por coloragdo convencional com Giemsa,
bandeamento C e hibridizacédo in situ por fluorescéncia (FISH) com sondas de 18s rDNA,
sequéncias teloméricas e de satDNAs. Os satDNAs foram identificados no software
RepeatExplorer apds o sequenciamento do genoma completo de machos e fémeas de S.
leucogaster e N. brasilianum. Seguido pela amplificacdo de satDNAs e, finalmente, FISH
em cromossomos metafasicos de todas as espécies. O numero diploide para S. dactylatra e
S. leucogaster é 2n=76 para machos, com cromossomos sexuais Zi1Z1Z»Z», e 2n=75 para
fémeas, com cromossomos sexuais Z1Z>W. S. sula também apresenta 2n=76 para machos.
N. brasilianum tem um ndmero diploide de 2n=74, e F. magnificens tem um nimero diploide
de 2n=76. Todas espécies apresentaram um numero diploide inferior ao provavel cariétipo
ancestral das aves. N. brasilianum exibiu quatro pares de cromossomos com cluster
ribossomal, enquanto que as outras espécies apresentaram somente um par de
microcromossomos com cluster ribossomal. Como o provavel cariotipo ancestral possui um
par de microcromossomos com cluster ribossomal, esses resultados indicam a ocorréncia de
eventos de transposicdo e amplificagdo em N. brasilianum. As sequéncias teloméricas
exibiram sinais de hibridizacdo diferentes nas cinco espécies estudadas, no geral, foi
concomitante com blocos de heterocromatina constitutiva. Em relacdo ao satelitoma, cinco
satDNAs foram identificados em S. leucogaster e oito em N. brasilianum. A distribuicéo do
satelitoma esteve geralmente presente em regides ricas em heterocromatina constitutiva, com
excecBes em N. brasilianum. Além disso, os sinais de hibridizacdo de SleSat04 foi visivel
apenas no cromossomo W de S. leucogaster, e NbrSat07 apenas no cromossomo W de N.
brasilianum. Ainda, os sinais de SleSat01 estiveram presentes no centromero de todos 0s
autossomos, mas nenhum sinal foi visualizado nos cromossomos Zi, Z» e W em S.
leucogaster. Também, SleSat03 apresentou sinais para todos 0s microcromossomos de S.
dactylatra, mas nenhum para o cromossomo Z. Para o género Sula, é relatado um sistema
de cromossomos sexuais multiplos. A auséncia de heterocromatina e satDNAs em Z1 e Z»
indica uma possivel origem pela fissdo do cromossomo Z ancestral. Em concluséo, os dados
obtidos nesta pesquisa destacam eventos na evolucdo da ordem Suliformes. Ademais, a
semelhanga dos cromossomos sexuais é similar entre as familias.

Palavras-chave: DNA satélite; Suliformes; Evolucdo; Sistema multiplo de cromossomos
sexuais.



ABSTRACT

The Suliformes order encompasses 61 species of waterbirds in the families
Phalacrocoracidae, Anhingidae, Sulidae, and Fregatidae. Until now, only six species have
their karyotype described, with five belonging to the Phalacrocoracidae family and one to
the Sulidae family. Among these, five species have a diploid number lower than the putative
ancestral avian karyotype (2n=80), with the only exception being Microcarbo niger (2n=86
and 90). Satellite DNAs (satDNA) are sequences repeated in tandem in the genome that are
involved in the evolution of the genome organization. For this reason, the knowledge of
satDNAs and their distribution on chromosomes can be a useful tool to comprehend the
evolution of genome organization. This study aims to analyze the chromosomal evolution of
the Suliformes order through the chromosomic characterization of Sula sula, S. leucogaster,
S. dactylatra (Sulidae), Nannopterum brasilianum (Phalacrocoracidae) and Fregata
magnificens (Fregatidae). The karyotype characteristics were described by conventional
staining with Giemsa, C-banding, and fluorescence in situ hybridization (FISH) with 18s
rDNA, telomeric sequences, and satDNA probes. The satDNAs were identified in the
software RepeatExplorer after the whole genome sequence of males and females of S.
leucogaster and N. brasilianum and followed by amplification of satDNAs and, finally,
FISH on metaphasic chromosomes from all species. The diploid number for the S. dactylatra
and S. leucogaster is 2n=76 for males, with Z1Z17,7, sex chromosomes and 2n=75 for
females, with Z1Z>,W sex chromosomes. S. sula also has 2n=76 for males. N. brasilianum
has a diploid number of 2n=74, and F. magnificens has a diploid number of 2n=76. All
species presented a diploid number lower than the putative ancestral avian karyotype. N.
brasilianum showed four pairs of chromosomes with ribosomal clusters, while the other four
species showed only one microchromosome pair with a ribosomal cluster. As the putative
avian ancestral karyotype has one ribosomal cluster, these results indicate the occurrence of
amplifications and transpositions in N. brasilianum. The telomeric sequence showed
different hybridization signals in the five species studied, in general, they were concomitant
with constitutive heterochromatin. In relation to the satellitome, five satDNAs were
identified in S. leucogaster and eight in N. brasilianum. The distribution of the satellitome
was generally present in the same region as the constitutive heterochromatin, with exceptions
in N. brasilianum. Furthermore, the hybridization signal from SleSat04 was visible only on
the W chromosome of S. leucogaster and from NbrSat07 only in the W chromosome of N.
brasilianum. In addition, SleSat01 showed signs in the centromere of all autosomes but no
signals for the Z1, Z», and W chromosomes in S. leucogaster. Also, SleSat03 showed signals
for all microchromosomes of S. dactylatra but none for the Z, chromosome. For the genus
Sula, a multiple sex chromosome system is reported. The absence of heterochromatin and
satDNAs in Z; and Z» indicates a possible origin by the fission of the ancestral Z
chromosome. In conclusion, the data obtained in this research highlights events in the
evolution of the Suliformes order. Moreover, the resemblance of the sex chromosomes is
similar between the families.

Keywords: Satellite DNA; Evolution; Suliformes; Multiple sex chromosome system.



1. INTRODUCAO

1.1 Caracterizagao geral do cariétipo das aves

O caridtipo das Aves foi descrito em somente 9,83% das espécies, sendo que a
maioria apresenta em torno de 78 a 82 cromossomos, indicando uma estabilidade cariotipica
(Ellegren 2013; Degrandi et al. 2020a). Entretanto, o niUmero de cromossomos pode abranger
de 2n=40 em Falco columbaris a 2n=142 em Corythaixoides concolor (Les Christidis 1990;
Nishida et al. 2008). Uma caracteristica do cariétipo das aves € a presenca de dois grupos de
cromossomos em relacdo ao tamanho, sendo classificados em macro e microcromossomaos
(Ellegren 2013). Um estudo comparativo entre a galinha (Gallus gallus domesticus) e o peru
(Meleagris gallopavo) (Galliformes) demonstrou que 0S microcromossomaos S0 mais ricos
em guanina e citosina (GC) e possuem uma maior taxa de mutacdo (Axelsson et al. 2005).
Além disso, 0s microcromossomos possuem uma maior densidade de genes (Waters et al.
2021).

Além do nimero cromossdmico, a maioria das Aves apresentam como caracteristica
plesiomorfica um cluster ribossomal em um par de microcromossomos (Nishida-Umehara
et al. 2007; Degrandi et al. 2020b). Aproximadamente 81% das aves apresentam o cluster
ribossomal nos microcromossomos e 79,5% apresentam em somente um par de
cromossomos (Degrandi et al. 2020b). Além disso, as aves da ordem Struthioniformes,
consideradas mais basais, possuem um cluster ribossomal em um microcromossomo
(Nishida-Umehara et al. 2007).

Os telébmeros sdo sequéncias repetidas de DNA (TTAGGG), no final dos
cromossomos que mantém a estrutura destes e impedem a degeneracdo e perda de genes
durante a replicacdo do DNA (Griffiths 2021). Nas Aves os telomeros podem chegar a ter
2Mb, sendo considerados mega telémeros (Delany et al. 2000; Nanda et al. 2002). A
classificacdo dos teléomeros nas aves de acordo com o tamanho foi realizada por Delanay et
al. (2000) por meio da técnica de Restri¢ao de Fragmentos Terminais (“Terminal Restriction
Fragments” - TRF). A classificagcdo do tamanho dos telémeros, de acordo com Delany et al.
(2000), foi dividida em trés classes: 1) com comprimento de 0,5 a 10 Kb, 1) de 10 a 40 Kb
e I11) de 40Kb a 2Mb. Ademais, a técnica de hibridizacdo in situ por fluorescéncia (FISH)
tambem permite visualizar diferencas no tamanho dos teldémeros com sondas telémericas
hibridizadas com cromossomos metafasicos de acordo com a intensidade dos sinais
observados. Em vista disto, Nanda et al. (2002) classificaram as sequéncias teloméricas nos

microcromossomos em 1) sinais fortes no centrdmero e fracos nos sitios teloméricos, 2)



igualmente fortes em ambos os sitios teloméricos e 3) microcromossomos cobertos por
sondas teloméricas. As sequéncias teloméricas também estdo presentes em regides
centroméricas e intersticiais em algumas espécies (Nanda et al. 2002). Estes sinais
observados em regides nao teloméricas podem ser indicacéo de fusdes cromossémicas ou da
presenca de DNA repetitivo com segmentos de DNA idénticos ao telomero (TTAGGG)
(Nanda et al. 2002). A variabilidade telomérica também esta presente na mesma espécie
entre diferentes individuos e populacdes (Delany et al. 2003; Gangoso et al. 2021). Delany
et al. (2003) demonstraram que varios machos de Gallus gallus apresentam diferentes
padroes de telébmeros de classe Ill. J& a nivel populacional, Gangoso et al. (2021)
demonstraram por meio de PCR quantitativa em tempo real que populac6es de Gyps fulvus
possuem telémeros de diferentes tamanhos. As populacfes ao norte da Peninsula Ibérica,
que vivem em regides antropizadas, possuem telémeros menores que as populacdes ao sul,
regido menos antropizada (Gangoso et al. 2021).

O sistema de determinacdo sexual das aves € por meio do sistema de cromossomos
sexuais ZZ/ZW, na qual os machos sdo homogaméticos (ZZ) e as fémeas sao
heterogaméticas (ZW) (Ellegren 2010). O cromossomo W é geralmente reduzido em
tamanho em comparacdo ao cromossomo Z. Essa diferenca é causada pela supressdo da
recombinagdo entre 0s cromossomos sexuais, que facilitam o acimulo de DNA repetitivo e
0 surgimento de mutacBes deletérias, relaxando a selecdo natural no cromossomo W e
resultando em sua degeneracao (Charlesworth et al. 2005; Ellegren 2013; Bellott et al. 2017,
Charlesworth 2021). Entretanto, o acimulo de DNA repetitivo no cromossomo W faz com
que o mesmo apresente uma grande diversidade de morfologia e tamanho nas Aves
(Rutkowska et al. 2012; Peona et al. 2021).

Nas Aves somente um caso de sistema maltiplo de cromossomos sexuais foi descrito
até o momento, na espécie Pygocelis adeliae (Spheniscidae, Sphenisciformes) (Gunski et al.
2017). Neste caso, o numero diploide para os machos é de 2n=96, Z1Z1Z>Z> e para as fémeas
é 2n=95, Z1Z,W (Gunski et al. 2017). Gunski et al. (2017) observaram um bloco de
heterocromatina constitutiva no cromossomo W e quase totalmente no cromossomo Z», desta
forma, postularam que o sistema de cromossomos sexuais multiplos em P. adeliae originou-
se por meio de uma fusdo em tandem entre o cromossomo W e um cromossomo autossdmico
no ancestral desta espécie. Apesar de somente um caso de cromossomos sexuais multiplos
ter sido registrado para as Aves, este sistema ndo € uma novidade. Em peixes, mamiferos,

répteis e em gimnospermas ja foram descritos sistema mdultiplos sexuais com mais de uma
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provavel origem (Hizume et al. 1988; Rens et al. 2007; Steinberg et al. 2014; Pokorna et al.
2014; Gunski et al. 2017; Sember et al. 2021). Além da fusdo do cromossomo sexual com
um cromossomo autossémico, como o caso de P. adeliae, também pode ocorrer uma fissao
que resultard no aumento do nimero diploide da espécie (Sember et al. 2021). Em peixes do
género Harttia, trés espécies (H. villasboas, H. punctata e H. duriventris) apresentam um
sistema multiplo sexual X1X2Y que teve como origem a fissdo do cromossomo X (Sassi et
al. 2023).

A heterocromatina constitutiva nas aves, visualizada por bandeamento C, é
comumente observada nos centrdmeros dos macrocromossomaos, N0S Microcromossomos e
cobre quase completamente o cromossomo W (Belterman & De Boer 1984; Kretschmer et
al. 2014; Dos Santos et al. 2015; Schmid & Steinlein 2017). A heterocromatina constitutiva
estd correlacionada com DNA repetitivo, como elementos transponiveis e DNA satélite
(Ruiz-Ruano et al. 2016).

1.2 DNA satélite

O genoma apresenta sequéncias repetidas em tandem chamadas de DNA satélite
(satDNA), que podem ser classificados em minissatélites (<10pb repetidos até 1Kb),
microssatélites (>10pb repetidos até 1Kb) e satélites (sequéncias repetidas até 100Mb)
(Charlesworth et al. 1994; Garrido-Ramos 2017). Fry & Salser (1977) sugeriram a biblioteca
de satélites, na qual os satélites surgem no ancestral comum e sdo compartilhados por um
clado, mas com independéncia evolutiva entre as espécies. Esses satDNAs sdo agrupados
em familias por suas similaridades e podem variar na sequéncia de nucleotideos, no nimero
de copias da sequéncia e na frequéncia no genoma (Ugarkovi¢ & Plohl 2002; Satovié-Vuksié
& Plohl 2023). Ruiz-Ruano et al. (2016) propuseram o termo satelitoma (satellitome) para
definir os DNA satélites (satDNA) do genoma. Visto que satDNAs apresentam semelhancas
e diferencas entre espécies relacionadas, o satelitoma se mostra uma ferramenta importante
para estudar a evolugéo.

O DNA satélite MsaSat01-177 encontrado em peixes da familia Characidae é um
exemplo de evolugdo independente dos satélites em espécies proximas. Por Hibridizacdo in
situ fluorescente (FISH) foi visualizado dois sinais do satDNA MsaSat01-177 nas espécies
Hasemania kalunga e Astyanax bockmanni e 36 sinais em Moenkhausia sanctaefilomenae.
Entretanto, MsaSat01-177 é considerado uma reliquia em Astyanax fasciatus, isto, devido a

sua baixa presenca no genoma e auséncia de sinais de hibridizacdo nos cromossomos de A.
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fasciatus (Utsunomia et al. 2017). As sequéncias de DNASs satélites em peixes também s&o
indicativos da evolucdo independente entre os cromossomos sexuais. Em Triportheus
auritus (Characiformes: Triportheidae), 15 satDNAs sao especificos do cromossomo W e
quatro estdo presente em ambos cromossomos sexuais (Z e W), demonstrando a evolucao
independente dos cromossomos sexuais (Kretschmer et al. 2022). Ademais, dos 19 satDNAs
de Triportheus auritus observado no cromossomo W, apenas quatro também estdo presente
no cromossomo W de T. albus e T. signatus, indicando uma origem no ancestral comum
destas espécies (Kretschmer et al. 2022).

O satDNA também pode corroborar os estudos sobre evolucdo das espécies, como
em Characoidae (Characiformes) que o satDNA CharSatr01-52 é consideravelmente
conservado. Este satDNA esteve presente em 14 espécies da familia Characoidae, sugerindo
uma provavel origem no ancestral em comum que viveu entre 140 a 78 milhdes de anos atras
(dos Santos et al. 2021). Além de sua importancia para uma melhor compreensdo da
evolucdo cromossdmica das espécies, 0s DNA satélites sdo importantes na especiacéo,
inibindo a segregacdo cromossémica em hibridos. Um exemplo disso é observado em
Drosophila onde as fémeas da prole do cruzamento entre fémeas de Drosophila simulans e
de machos de D. melanogaster ndo se desenvolvem em consequéncia do bloco satélite 359-
pb (359-pb satellite block) (Ferree & Barbash 2009). A presenca do bloco satélite 359-pb no
cromossomo X de D. melanogaster e a sua respectiva auséncia em D. simulans inibe a
segregacdo cromossémica dos cromossomos X na fémea hibrida (Ferree & Barbash 2009).

A transcricdo dos satDNA sdo indicativos que possuem diversas funcGes além de
estruturais. No besouro Tribolium castaneum, o DNAsat TCAST é transcrito ap6s um longo
estresse por calor, ocorrendo a repressdo das histonas H3K9me2 e H3K9me3 na
heterocromatina e na eucromatina, essa repressao esta correlacionada com a supressao de
genes préximos (Feliciello et al. 2015). Dos Santos et al. (2021) demonstraram que 0
satDNA CharSatr01-52, sem funcéo descrita, é transcrito em diferentes tecidos das espécies
de peixe Piaractus mesopotamicus, Astyanax paranae e Characidium gomesi.

Os satDNAs nas aves sdo pouco estudados. Em Rheidae (Rheiformes), Strigidae
(Struthioniformes), Corvidae e Paradisaeidae (Passeriformes) a maioria dos satDNAs
identificados possuem uma porcentagem maior de citosina (C) e guanina (G) (Yamada et al.
2002; Yamada et al. 2004; Peona et al. 2023). Esta caracteristica dos satDNAs das aves nao
corresponde aos satDNA identificados em outros tdxons que possuem uma maior quantidade
de adenina (A) e timina (T) (Lorite et al. 2004; Rojo et al. 2015; Crepaldi & Parise-Maltempi
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2020; Da Silva et al. 2020; Sena et al. 2020). Em Corvidae e Paradisaeidae Peona et al.
(2023) identificaram 61 familias de satDNAs em 24 espécies. Para Corvidae os satDNA
apresentaram uma maior divergéncia entre as espéecies, enquanto que as espécies da familia

Paradisaeidae possuem uma frequéncia similiar dos satDNA entre as espécies.

1.3 Suliformes

As ordens Phaethontiformes, Suliformes, Ciconiiformes e Pelecaniformes eram
agrupadas na ordem Pelecaniformes até 2010 (Chesser et al. 2010; Mayr 2011). Com a
possibilidade de estudos filogenéticos baseados em genes nucleares e mitocondriais foi
possivel identificar que se tratava de um grupo parafilético (Ericson et al. 2006; Hackett et
al. 2008; Mayr 2011; Prum et al. 2015; Kuhl et al. 2021). As familias Sulidae, Fregatidae,
Anhingidae e Phalacrocoracidae foram realocadas para a ordem Suliformes, Phaethontidae
para a ordem Phaethontiformes e Ciconiidae para Cicociiniformes (Chesser et al. 2010).
Destas, Phaethontiformes ndo possui nenhuma espécie cariotipada (0/3), Suliformes é a
segunda que menos apresenta estudos citogenéticos com apenas 9,8% (6/61) enquanto que
Ciconiiformes tem 73,7% (14/19) e Pelecaniformes tem 29,7% (35/118) (Degrandi et al.
2020a).

Suliformes é dividida em quatro familias, Fregatidae (fragatas), Sulidae (atobas),
Phalacrocoracidae (cormor@es) e Anhingidae (biguatinga) (Harrison et al. 2021). A familia
Sulidae € caracterizada por aves marinhas que sdo mergulhadoras e no Brasil sdo encontradas
as espécies S. sula (Linnaeus, 1766) (atoba-de-pés-vermelhos), Sula leucogaster (Boddaert,
1783) (atoba-marrom) e S. dactylatra Lesson, 1831 (atoba-mascarado) (Fig. 1 A, B e C).
Essas espécies sdo de médio porte, com diferentes coloragdes na plumagem. O dimorfismo
sexual esta presente nas espécies de atoba-marrom e atoba-mascarado. Nas populacGes de S.
leucogaster do Atlantico os machos possuem a face amarela, anel do olho azulado e bico
verde-acinzentado, ja as fémeas possuem o rosto amarelo com o bico rosado. Em S.
dactylatra a fémea € maior que o macho (Howell & Zufelt 2019). Nas regifes tropicais a
disponibilidade de alimento é maior, e desta forma os atobas se reproduzem durante o ano
todo (Krul 2004), outra caracteristica deste género € a grande filopatria natal (Schreiber &
Burger 2002).
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Figura 1- Espécies da ordem Suliformes. A) Sula sula, B) S. leucogaster, C) S. dactylatra, D) Fregata magnificens e E)
Nannopterum brasialinum. Fonte: A e E licenca comum; B, C e D disponibilizadas por Jalia Jacoby.

Nas aves marinhas o fluxo génico é baixo devido aos fatores de isolamento
geogréfico, alta filopatria, fenologia de reproducdo, distribuicdo de forrageamento,
distribuicdo ndo-reprodutiva e diferengas no regime do oceano (Friesen 2015). Nas espécies
do género Sula é notavel o isolamento genético entre as populag@es. Sula leucogaster possui
quatro grandes populacdes, sendo denominadas Mar Caribenho, Oceano Atlantico Central,
Indo-Pacifico Central e Pacifico Leste (Morris-Pocock et al. 2011). Nunes & Bugoni (2018)
demonstraram, utilizando nove microssatélites para descrever a diversidade genética, que as
populacBes de S. leucogaster no Brasil apresentam isolamento genético por competicdo
contra os imigrantes e por isolamento por diferencas ambientais. Sula dactylatra também
apresentou isolamento genético na Ilha de Bedout (Australia), provavelmente pela distancia
para com as outras coldnias do Oceano indico (Kingsley et al. 2020).

O género Fregata (Fregatidae) possui cinco espécies e quatro estdo presentes no
Brasil (Fregata magnificens, F. minor, F. aquila e F. ariel). Dentre as suas caracteristicas
comuns estd a cauda comprida e bifurcada, longas asas estreitas e angulares e coloracdo
predominante preta. Os machos diferem das fémeas por apresentarem um saco vermelho

inflavel na garganta (Howell & Zufelt 2019). Fregata magnificens Mathews, 1914 (Fig. 1
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D) consegue forragear grandes distancias. Na meta populagéo brasileira de F. magnificens é
observado fluxo génico entre as populagdes com origem sul em Moleques do Sul e norte em
Abrolhos, entretanto as duas popula¢@es ndo trocam migrantes (Nuss et al. 2016).

Na familia Sulidae somente Morus bassanus possui seu caridtipo descrito,
apresentando 68 cromossomos (Belterman & De Boer 1984). J& na familia
Phalacrocoracidae cinco espécies j& obtiveram o seu cariétipo descrito, sendo elas
Nannopterum brasilianum com 2n=74, Phalacrocorax carbo com 2n=62, Microcarbo
pygmaeus com 2n=70, M. niger com 2n=86 e Leucocarbo bransfieldensis com 2n=72
(Theodorescu 1975; Patnaik et al. 1981; Belterman & De Boer 1984; Ledesma et al. 2005;
Kretschmer et al. 2021). Totalizando seis espécies da ordem Suliformes com o cari6tipo
conhecido.

Nannopterum brasilianum (Gmelin, 1789) (bigua; Phalacrocoracidae; Fig. 1 E) é o
cormordo mais abundante da América do Sul (Nelson 2005), entretanto ndo ha dados sobre
sua diversidade genética. Kretschmer et al. (2021) evidenciaram fissGes e fusdes entre os
cromossomos do bigua em comparacdo com o cariétipo ancestral Neognathae (NGA). Nos
pares homdlogos aos cromossomos do ancestral NGA5 e NGAG6 ocorreu fissdo, enquanto
que os cromossomos NGAS5/7, NGA8/12, NGA9/10 e NGA 11/13 séo fusionados
(Kretschmer et al. 2021).

A descricdo do cari6tipo e do satelitoma sdo importantes para corroborar com 0
conhecimento sobre filogenia das espécies e compreender 0s mecanismos de especiacéo,
bem como criar uma base de dados para posteriores estudos que utilizem os satélites das
espécies estudadas. Para elucidar a evolucdo da ordem Suliformes, o presente trabalho
pretende descrever os cariétipos de Sula sula, S. leucogaster, S. dactylatra (Sulidae),
Nannopterum brasilianum (Phalacrocoracidae) e Fregata magnificens (Fregatidae) e o
satelitoma das espécies S. leucogaster e N. brasilianum, bem como investigar 0s processos
evolutivos dos cromossomos comparando 0s cariétipos e o satelitoma entre as cinco
especies. O genoma das espécies Sula leucogaster e Nannopterum brasilianum sera

disponibilizado em bancos de dados publicos.
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2. OBJETIVOS

2.1 Objetivo geral

Investigar a evolugcdo cromossémica das espécies Sula sula, S. leucogaster e S.
dactylatra (Sulidae), Nannopterum brasilianum (Phalacrocoracidae) e Fregata
magnificens (Fregatidae) pertencentes a ordem Suliformes com foco na diferenciacéo
dos cromossomos sexuais por meio da comparacéo interespecifica do cariotipo e do

satelitoma.

2.2 Objetivos especificos

Descrever o cariotipo de S. sula, S. leucogaster, S. dactylatra, N. brasilianum e F.
magnificens;

Comparar o cariotipo das espécies S. sula, S. leucogaster, S. dactylatra, N.
brasilianum e F. magnificens;

Realizar o sequenciamento de baixa cobertura do genoma de S. leucogaster e N.
brasilianum;

Caracterizar os DNA satélites no genoma de S. leucogaster e N. brasilianum;
Comparar a localizacdo cromossémica dos DNA satélites de S. leucogaster e N.
brasilianum entre as tais e com S. sula, S. dactylatra, N. brasilianum e F.
magnificens;

Investigar a evolucdo cromossdmica das espécies S. sula, S. leucogaster, S.
dactylatra, N. brasilianum e F. magnificens.
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5. CONSIDERACOES FINAIS
As andlises realizadas nas cinco espécies (Sula sula, S. leucogaster, S. dactylatra,

Nannopterum brasilianum e Fregata magnificens) da ordem Suliformes por meio de

citogenética classica e molecular permitem concluir o seguinte:

Através da analise cariotipica, heterocromatina constitutiva e localizagdo de
satDNAs, foi possivel observar um sistema multiplo de cromossomos sexuais no
género Sula. Este sistema provavelmente originou-se por meio da fissdo céntrica do
cromossomo Z. Neste caso 0s machos possuem 2n=76, Z1Z1Z>7Z> e as fémeas 2n=75,
Z1Z5W,

Quatro espécies tiveram o cariétipo descrito pela primeira vez, sendo elas Sula
dactylatra (2n=75-76), S. leucogaster (2n=75-76), S. sula (2n=76, somente macho)
e Fregata magnificens (2n=76). A espécie Nannopterum brasilianum (2n=74) ja
havia seu cariotipo descrito e foi confirmado nesta dissertacéo;

Por meio dos dados obtidos nesta pesquisa e nos dados disponiveis na literatura foi
possivel constatar eventos de reorganizacdo cromossémica no cromossomo sexual Z
da ordem Suliformes. Como o evento de fissdo que gerou o sistema mdltiplo de
cromossomos sexuais no género Sula; e inversdes na familia Phalacrocoracidae;

A maior porcentagem de guanina e citosina no satelitoma de S. leucogaster e N.
brasilianum, juntamente com dados da literatura, confirma que esta € uma
caracteristica dos satDNAs das aves. JA que outros taxa apresentam uma

porcentagem maior de adenina e timina.
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6. PROXIMOS PASSOS

Identificacdo de cluster ribossomal nas mesmas laminas em que o SatSLEO5 nas
espécies Sula dactylatra, S. leucogaster e S. sula para complementacao do capitulo
I;

Identificacdo de elementos transponiveis em Nannopterum brasilianum e S.
leucogaster, bem como em possiveis genomas disponiveis em bancos de dados
publicos;

Hibridizagdo dos satDNAs SleSat01 e SleSat03 em machos de S. leucogaster e S.
dactylatra;

Finalizacdo e submisséo dos artigos referentes aos capitulos desta dissertagéo.
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