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RESUMO: Passeriformes compõe um dos grupos mais diversos dentro da classe Aves. Sendo assim, este estudo teve como
objetivo analisar o padrão cariotípico de três espécies de aves Passeriformes: Arremon taciturnus, Taraba major e
Ramphocelus carbo, coletadas em Abaetetuba-PA. As análises citogenéticas revelaram números diploides de 2n=78 para A.
taciturnus e R. carbo, e 2n=80 para T. major, com variações nas morfologias dos cromossomos. A heterocromatina constitutiva
foi localizada principalmente nas regiões pericentroméricas, com destaque para marcações distais no cromossomo sexual Z de
A. taciturnus. Os resultados confirmam uma conservação no número de cromossomos típica da ordem, além de apontarem
possíveis rearranjos cromossômicos. Esses dados contribuem para o entendimento da diversidade genética e evolução das aves
Passeriformes, reforçando a importância de estudos citogenéticos em investigações filogenéticas.

PALAVRAS-CHAVE:

INTRODUÇÃO
Os Passeriformes possuem cerca de 6.533 espécies, correspondendo a 60% do total de espécies de

aves existentes , sendo assim considerada a maior ordem dentre as aves (Gill; Donsker; Rasmussen, 2024).
No Brasil, a diversidade da avifauna tem sido denominada como a maior do mundo, com 293 espécies
endêmicas das 1.971 espécies catalogadas, das quais, mais da metade são Passeriformes (Pacheco et al.,
2021). No geral são reconhecidos por seus aspectos morfológicos bastantes peculiares, como as
vocalizações complexas que emitem em detrimento da existência de muitos músculos na siringe, e por
possuírem em suas pernas e pés, tendões que funcionam especialmente como um mecanismo de
travamento, garantindo uma ótima estabilidade em galhos (Favretto, 2023).

Os cariótipos típicos das aves são compostos por um alto número diplóide (2n= 80), podendo este
variar entre 2n= 40 (Burhinus oedicnemus) e 2n= 142 (Corythaixoides concolor), sendo distinguível pela
presença de alguns pares de macrocromossomos e muitos pares de microcromossomos (Griffin et al.,
2007; Kretschmer et al., 2021). Determinações cromossômicas como essas são ferramentas muito
importantes na identificação de alterações cromossômicos, que estão diretas ou indiretamente
relacionados com os processos evolutivos das espécies. Assim, os resultados obtidos podem trazer
características importantes para o conhecimento da organização de determinados grupos em estudos
taxonômicos, sendo excelentes marcadores utilizados em análises filogenéticas e afins (Ferguson-Smith;
Trifonov, 2007).

As variações cariotípicas encontradas nas aves, as tornam um grupo com grande potencial para
investigações a respeito dos seus mecanismos evolutivos, as quais apresentam cariótipos derivados ou
conservados. A ordem Passeriformes em si apresenta uma vasta diversidade de espécies e, apesar dos
avanços obtidos através da citogenômica, pouco se compreende sobre seus estudos moleculares. Tendo
em vista a defasagem de pesquisas publicadas, o que dificulta o entendimento das organizações



genômicas do grupo, a presente pesquisa teve como objetivo determinar o padrão cariotipico de aves da
ordem Passeriformes, de três famílias distintas.

METODOLOGIA
Para realização desta pesquisa foram coletados exemplares das espécies Arremon taciturnus,

Taraba major e Ramphocelus carbo, sob licença (SISBIO 97033-1) com o uso de redes de neblina,
dispostas em regiões de trilhas com poucos arbustos, em duas regiões do município de Abaetetuba-PA.
Posteriormente foram submetidos a experimentos laboratoriais com a permissão do Comitê de Ética no
Uso de Animais (CEUA) da UFPA. As preparações cromossômicas foram obtidas através do método de
cultura de células do bulbo de penas jovens descrito por Sasaki et al. (1968). Para a determinação do
número diplóide e morfologia cromossômica, foram analisadas 30 metáfases com coloração convencional
utlizando Giemsa, e a montagem do cariótipo foi realizada com base na técnica de bandeamento G com o
protocolo proposto por Seabright (1971) com modificações, e auxílio do software Adobe Photoshop CS6.
O bandeamento C, seguiu o protocolo estabelecido por Sumner (1972) com modificações, o qual
evidenciou a localização da heterocromatina constitutiva presente nos cromossomos.

RESULTADOSEDISCUSSÃO
A padronização dos cariótipos de Arremon taciturnus (Família Passerellidae) e Ramphocelus

carbo (Família Thraupidae) evidenciaram 2n=78 com morfologias variando em submetacêntrica,
telocêntrica e acrocêntrica, já a espécie Taraba major (Família Thamnophilidae) possui 2n=80 com
morfologias acrocêntricas e telocêntricas. A localização da heterocromatina constitutiva foi evidenciada
nas regiões pericentroméricas dos cromossomos das espécies, com o cromossomo sexual Z da espécie A.
taciturnus apresentando marcações na região distal do braço longo.

As aves apresentam um cariótipo basal (2n=80), bastante característico, constituído geralmente
por um grande número de microcromossomos (Kretschmer et al., 2021). Diante disso, a análise dos
cariótipos das espécies revelou variações notáveis no número diploide e morfologia dos cromossomos.
Para a classe aves, os números diploides das espécies em questão representam uma alta conservação, pois
são considerados típicos, e estão de acordo com o quantitativo de cromossomos já observados nas
espécies da ordem Passeriformes (Bülau et al., 2021).

Quanto a morfologia dos cromossomos, as diferenças encontradas sugerem que tais alterações
ocorreram devido à processos de rearranjos cromossômicos, como inversões ou translocações, já que estes
eventos são comumente encontrados no genoma das aves (Nishida; Griffin, 2004). A localização da
heterocromatina constitutiva nas regiões pericentroméricas estão de acordo com os resultados mais
observados em aves, e representam poucas evidências de deslocamentos destes sítios, no entanto a
ocorrência de marcações nas regiões distais, como observado no cromossomo sexual Z de A. taciturnus
destacam possíveis fusões ou inversões cromossômicas (Correia et al., 2009).

CONCLUSÕES
As análises dos dados citogenéticos destas espécies, permitiu uma compreensão crucial de suas

organizações cariotípicas. Estes resultados confirmaram um número cromossômico comum aos
Passeriformes que reforça algumas proximidades evolutivas nas espécies, assim como as variações
identificadas que pressupõem adaptações específicas, com divergências evolutivas importantes para
estudos futuros na filogenética do grupo.
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