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RESUMO 

 

Os cromossomos B, também conhecidos como cromossomos supranumerários, 

representam elementos dispensáveis encontrados em organismos eucarióticos, os 

quais estão presentes em diversas espécies de peixes, incluindo em representantes 

de Characiformes. Elementos repetitivos como os DNAs satélites (satDNAs) têm 

tendência de acumularem em regiões de baixa recombinação, como por exemplo, nos 

cromossomos supranumerários. Em Cyphocharax modestus, (Teleostei: 

Characiformes), a presença de cromossomos B tem sido documentada em diversas 

populações, embora existam poucos estudos buscando analisar DNAs repetitivos 

nesta espécie. Portanto, visando aumentar o conhecimento sobre a composição dos 

cromossomos B nesta espécie, caracterizamos o satelitoma de C. modestus e 

identificamos duas variantes do cromossomo B (aqui chamadas de Be e Bh) as quais 

se distinguem por sua morfologia, padrões de heterocromatina e composição de 

sequências repetitivas. Com a utilização da hibridização in situ fluorescente (FISH) e 

genômica comparativa (CGH) em satélites com maior abundância no portador de 

cromossomo B foi possível notar que as variantes encontradas podem ter origem 

intraespecífica e tenham seguido trajetórias evolutivas distintas. Além de caracterizar 

pela primeira vez o satelitoma desta espécie em um indivíduo portador de 

cromossomo B e encontrar um satélite específico deste cromossomo, encontramos 

pela primeira vez um indivíduo portador de cinco cromossomos B, aumentando o 

conhecimento sobre a composição genômica e a diversidade estrutural dos 

cromossomos B nessa espécie. Dessa forma, a análise dos cromossomos B e dos 

DNAs satélites em peixes como C. modestus contribui significativamente para a 

compreensão da evolução genômica, origem e diferenciação desses elementos e da 

diversidade biológica presente nesses organismos.  

 

Palavras-chave: Citogenética animal; Genômica; Characiformes.  

 

 

 

  



 
 

ABSTRACT 

 

B chromosomes, also known as supernumerary chromosomes, are dispensable 

genetic elements found in eukaryotic organisms, including several fish species, such 

as those in the order Characiformes. Repetitive elements, such as satellite DNAs 

(satDNAs), tend to accumulate in regions with low recombination rates, such as 

supernumerary chromosomes. In Cyphocharax modestus (Teleostei: Characiformes), 

the presence of B chromosomes has been documented across several populations, 

although few studies have focused on analyzing repetitive DNAs in this species. To 

enhance our understanding of the composition of B chromosomes in C. modestus, we 

characterized the satellitome of this species and identified two variants of the B 

chromosome (designated Be and Bh), distinguished by their morphology, 

heterochromatin patterns, and repetitive sequence composition. Using fluorescence in 

situ hybridization (FISH) and comparative genomic hybridization (CGH) to analyze 

satellites with greater abundance in B chromosome carriers, we observed that these 

variants likely have an intraspecific origin and have followed distinct evolutionary 

trajectories. In addition, for the first time, we characterize the satellitome of this species 

in an individual carrying a B chromosome and identifying a specific satellite associated 

with this chromosome, we also documented, for the first time, an individual carrying 

five B chromosomes. This finding expands our knowledge of the genomic composition 

and structural diversity of B chromosomes in this species. Thus, the study of B 

chromosomes and satellite DNAs in fish species such as C. modestus significantly 

contributes to our understanding of genomic evolution, the origin and differentiation of 

these elements, and the biological diversity present in these organisms. 

 

Keywords: Animal cytogenetics; Genomics; Characiformes. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

1.1 Cromossomos B 

 

Cromossomos B, também conhecidos como cromossomos supranumerários ou 

acessórios, são elementos genômicos extras e dispensáveis presentes nos genomas 

de cerca de 15% eucariotos (Camacho 2005). Foram identificados pela primeira vez 

por Wilson (1907) em um inseto do gênero Metapodius (atualmente Acanthocephala), 

nomeados de supranumerários por Longley (1927) e, finalmente chamados de 

cromossomos B por Randolph (1928) (Douglas & Birchler, 2017). Em plantas, estes 

elementos foram identificados pela primeira vez no centeio (Secale cereale) por Gotoh 

(1924) e no milho (Zea mays) por Kuwada (1925). Já em peixes neotropicais de água 

doce, o primeiro relato de cromossomos B foi para a espécie Prochilodus lineatus 

(Pauls & Bertollo, 1983). Desde então, contando com cerca de 5760 publicações até 

2016, diversos estudos vêm contribuindo para aumentar o conhecimento sobre os 

cromossomos B em diferentes grupos, abrangendo 2828 espécies eucarióticas, 

incluindo plantas, animais e fungos (D’Ambrosio et al., 2017).  

Essencialmente, estes cromossomos podem ter uma origem intraespecífica, 

derivando dos cromossomos A da própria espécie hospedeira, ou uma origem 

interespecífica, resultante de processos de hibridização (McAllister et al., 1997; 

Camacho, 2000; Pansonato-Alves et al., 2014; Utsunomia et al., 2016). Eles são 

excelentes exemplos de conflito genômico, pois não são essenciais para o ciclo de 

vida dos organismos e são distintos pela herança não mendeliana com uma 

segregação irregular durante a meiose (Camacho et al., 2000; Karafiátová et al., 

2021). De modo geral, esses cromossomos não possuem uma função definida, sendo 

classificados como elementos parasitários (Camacho et al., 2000; Gravena et al., 

2007; Sampaio et al., 2011; Houben, 2017; Stornioli et al., 2021), não conseguem 

recombinar com os cromossomos A durante a meiose (Jones et al., 2008; Houben et 

al., 2012) e podem utilizar da maquinaria celular necessária para replicação e 

transmissão (Camacho, 2000; Douglas & Birchler, 2017).                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                              

Devido à sua natureza parasitária, os cromossomos B são capazes de modular o 

funcionamento das células para beneficiar suas próprias taxas de transmissão, um 

processo conhecido como "drive" (Camacho et al., 2000; Oliveira, 2010). O "drive" se 

refere ao sucesso na transmissão dos cromossomos B, que está ligado a taxas de 
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transmissão mais altas do que o esperado pelas leis mendelianas (Camacho, 2005; 

Burt e Trivers, 2006; Houben et al., 2017; Jones et al., 2018; Blavet et al., 2021). Uma 

vez que esses cromossomos surgem, acredita-se que os cromossomos B passam por 

um ciclo que inclui: i) invasão; ii) neutralização; e iii) extinção, a menos que sejam 

substituídos por uma nova variante de cromossomo B e passem novamente pelo 

"drive" (Camacho et al., 2000). Em plantas, o “drive” acontece após a meiose, 

enquanto em animais, ocorre na fase pré-meiótica ou durante a meiose, processo já 

descrito para diversas espécies como milho, gafanhotos e em alguns mamíferos 

(Douglas & Birchler, 2017).  

A diversificação intraespecífica de variantes de B tem sido amplamente relatada 

em diferentes grupos e pode mostrar variação estrutural, morfológica, de tamanho, 

quantidade de heterocromatina-constitutiva, conteúdo de DNA e taxas de transmissão 

(López-León et al., 1993; Houben et al., 1999; Penitente et al., 2013). Essa 

diversificação já foi observada nos Characiformes como por exemplo: Moenkhausia 

sanctaefilomenae (Utsunomia et al. 2016), Prochilodus lineatus (Artoni et al. 2006) e 

Psalidodon bockmanni (Daniel et al., 2012). Além disso, um mesmo indivíduo pode 

apresentar diferença na quantidade desses elementos a nível celular ou 

intrapopulacional (Jones et al., 2008) e ainda, em algumas espécies, o acúmulo de B 

pode ocorrer exclusivamente em um ou em ambos os sexos (Douglas & Birchler, 

2017).  

A presença dos cromossomos B pode ter efeitos negativo, neutro ou positivo em 

seu hospedeiro (Douglas & Birchler, 2017). Em baixa quantidade apresentam nenhum 

ou pouco impacto, mas em grande quantidade causam diferenças fenotípicas e 

podem afetar a fertilidade do hospedeiro (Houben et al., 2003; Houben et al., 2014). 

Embora a composição e função dos cromossomos B permaneçam desconhecidas em 

muitos casos, o uso da Hibridação in situ Fluorescente (Fluorescent in situ 

Hybridization – FISH) e Sequenciamento de Nova Geração (Next-generation 

Sequencing – NGS) têm possibilitado a caracterização de genes repetitivos e de cópia 

única (Houben et al., 2014; Makunin et al., 2014) que ajudaram a esclarecer a origem 

dos cromossomos B (Martins et al., 2012, Yoshida et al., 2011; Trifonov et al., 2013) 

e sugerem que parte do seu DNA pode ser funcional em algumas espécies, como em 

Eyprepocnemis plorans (Ruiz-Estevez et al., 2012). Outro exemplo é o complexo de 

espécies Psalidodon scabripinnis, em que os cromossomos B apresentam expressão 
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gênica própria, evidenciando genes relacionados ao ciclo celular e à diferenciação das 

gônadas (Silva et al., 2022). 

O estudo dos cromossomos B mostra as complexas interações coevolutivas que 

atuam nos organismos e nos seus elementos genéticos e, embora tenha ocorrido 

diversos avanços na compreensão desses elementos, ainda há muito a investigar 

sobre suas origens, trajetórias evolutivas, impactos e futuros desenvolvimentos 

(Camacho, 2005).  

Nesse contexto, observam-se nos cromossomos B de animais e plantas os 

DNAs satélites (satDNAs) como uma das sequências mais predominantes (Mestriner 

et al., 2000; Martins et al., 2012; Silva et al., 2014; Milani et al., 2018; Dhar et al., 2019; 

Blavet et al., 2021). Essas sequências repetitivas são propensas a se acumular nos 

cromossomos B similiar ao mecanismo de Muller's ratchet (Green, 1990; Camacho et 

al., 2000; Charlesworth et al., 2005; Plohl et al., 2012), que sugere que pequenas 

populações assexuadas acumulam mutações deletérias devido ao efeito amplificado 

da deriva genética e ao aumento da taxa de mutação associado ao reduzido tamanho 

populacional (Muller, 1964; Howe & Denver, 2008). Além disso, essas sequências têm 

sido amplamente utilizadas para investigar a função na organização e evolução do 

genoma (Moraes et al., 2023). 

 

1.2 Sequências repetitivas com ênfase em DNAs satélites 

 

Os genomas de eucariotos apresentam diversas sequências de DNA repetitivo 

que incluem elementos transponíveis, famílias multigênicas e repetições em tandem 

(satélites, minissatélites e microssatélites) (Charlesworth & Stephan, 1994; Jurka, et 

al. 2005; Oliveira, 2020). As sequências de DNA repetitivo são instrumentos 

importantes para estudos evolutivos devido à concentração de variações que 

produzem diversas cópias durante o processo evolutivo. Elementos transponíveis e 

sequências repetidas em tandem frequentemente desempenham um papel importante 

na evolução de cromossomos B, pois esses elementos normalmente não sofrem 

recombinação (Camacho et al., 2000). Portanto, compreender essas sequências 

permite entender a organização e o comportamento evolutivo dos genomas de 

organismos eucariotos e seus possíveis impactos nos cromossomos (Oliveira, 2020). 

Os DNAs satélites são unidades monoméricas com tamanhos variados e 

repetidas em tandem, organizadas em uma orientação cabeça-a-cauda de forma 
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sequencial, podendo abranger de dezenas a milhões de repetições. São localizados 

principalmente na heterocromatina pericentromérica e subtelomérica, mas também 

pode estar espalhado pelas regiões eucromáticas (Plohl et al., 2012). Anteriormente 

conhecidos como DNA “lixo”, os satDNAs podem estar relacionados a algumas 

funções, entre elas centromérica, além de serem um dos principais componentes da 

heterocromatina, uma região do genoma que permanece quase sempre condensada 

e com pouca presença de genes (Ruiz-Ruano et al., 2016). Apesar de abundantes 

nos genomas de organismos eucarióticos, os satDNAs foram pouco estudados até o 

começo de 2010, o que pode ser atribuído à falta de ferramentas genômicas até 

aquele momento (Oliveira, 2020; Stornioli et al., 2021). 

Com o desenvolvimento de ferramentas bioinformáticas, tornou-se possível a 

caracterização de catálogos dos satDNAs em espécies de interesse, cujas 

informações têm contribuído significativamente para a compreensão da evolução de 

determinadas sequências e do papel dessas sequências na evolução e diferenciação 

de cromossomos sexuais e supranumerários (Ruiz-Ruano, 2016; Novák et al., 2013; 

Utsunomia et al., 2016; Stornioli et al., 2021). Por meio da técnica de sequenciamento 

de nova geração (Next Generation Sequencing), têm sido conduzidas diversas 

análises genômicas em espécies que careciam de estudos prévios, possibilitando a 

identificação de sequências repetitivas como os satDNAs e, consequentemente, sua 

utilização em diversos estudos, voltados para questões evolutivas, de filogenias e 

diversidade genômica (Ruiz-Ruano et al., 2016; Moraes et al., 2023; Kretschmer et al., 

2024).  

O primeiro trabalho a descrever o catálogo de satDNAs (também chamado de 

satelitoma) utilizando o RepeatExplorer foi de Ruiz-Ruano et al. (2016) para o 

gafanhoto-migratório (Locusta migratória). Até então, os satDNA eram analisados por 

enzima de restrição e eletroforese, porém essas técnicas apresentavam limitações. 

O uso dessas novas ferramentas, aliado à citogenética, permite compreender 

a organização genômica dos cromossomos, principalmente da fração repetitiva, 

possibilitando a montagem de bibliotecas de leituras curtas com alta qualidade, 

mesmo em espécies sem genoma de referência (Toma et al., 2023). Um dos 

programas que possibilitaram isso é o RepeatExplorer, que fornece ferramentas para 

encontrar sequências repetitivas em genomas, permitindo e auxiliando nas análises 

comparativas (Oliveira, 2020). Além do mapeamento de regiões repetitivas, outras 

técnicas como a FISH e a CGH (Comparative Genomic Hybridization - Hibridização 
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genômica comparativa) possibilitam realizar comparações entre diferentes 

populações, ajudando a evidenciar a evolução de cariótipos em níveis intra e 

interespecíficos (Toma et al., 2023). Dessa forma, a análise da distribuição do satDNA 

nos cromossomos A e B por meio da FISH tem fornecido informações valiosas sobre 

a origem dos cromossomos B em: gafanhotos (Ruiz-Ruano et al. 2017, 2018); peixes 

(Silva et al. 2017) e de cromossomos sexuais (Utsunomia et al. 2019). 

Em peixes, o primeiro satelitoma caracterizado utilizando RepeatExplorer e 

satMiner foi publicado por Silva et al. (2017) para Astyanax paranae (atualmente, 

Psalidodon paranae), utilizando o genoma de indíviduos com e sem cromossomo B 

mostrando o compartilhamento de DNA satélites entre P. paranae, fasciatus e 

bockmanni. Após isso, diversos outros trabalhos contribuíram para os estudos de 

satelitoma em peixes como, por exemplo: Megaleporinus macrocephalus onde foram 

encontrados satélites exclusivos no cromossomo W (Utsunomia, 2019); 

Megaleporinus elongatus onde o acúmulo de satDNAs contribui para a diferenciação 

do cromossomo sexual W1 (Crepaldi et al., 2021); Harttia carvalhoi, o primeiro estudo 

de satelitoma em Siluriformes, onde foram identificados satélites conservados em 

cromossomos sexuais e regiões de rearranjos cromossômicos (Deon et al., 2024); em 

Triportheus auritus utilizando seu satelitoma para comparar com outras espécies da 

mesma família, mostrando um padrão diferente de acúmulo de satDNAs no 

cromossomo sexual de cada espécie (Kretschmer et al., 2022); Characidium gomesi 

utilizando os satDNA para investigar a origem do cromossomo B (Serrano-Freitas et 

al., 2020); P. lineatus sugerindo origem do B a partir de cromossomo A e identificando 

famílias de satDNA compartilhadas com M. macrocephalus (Stornioli et al., 2021) e; 

Colossoma macropomum e Piaractus mesopotamicus evidenciando o 

compartilhamento de satDNA entre essas espécies (Goes et al., 2022).  

Embora o número de estudos envolvendo satDNA vem crescendo e 

contribuindo para a compreensão desta classe de DNA repetitivo em diversos grupos, 

especialmente os Characiformes, ainda existem lacunas para alguns grupos que não 

possuem nenhum satelitoma descrito até o momento. Dessa forma, a localização dos 

satDNAs nos cromossomos B pode ajudar a esclarecer a evolução desses 

componentes genéticos, incluindo sua origem e diferenciação. 
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1.3 Família Curimatidae com ênfase na espécie Cyphocharax modestus 

 

Desde então, diversos estudos realizados ao longo de décadas no Brasil vêm 

contribuindo para a citogenética de peixes Neotropicais, através de descobertas sobre 

a diversidade cromossômica e genômica desses peixes (Bertollo et al., 2017). Além 

disso, estudos em diversas populações de C. modestus indicaram a presença de 

cromossomos B variando em número e composição heterocromática (Gravena et al., 

2007; Santos et al., 2008; Sampaio et al., 2011; Moraes et al., 2022).  

Os peixes representam um dos grupos mais diversos entre os vertebrados, 

abrangendo espécies que podem ser encontradas em diversos ambientes aquáticos 

e desempenham um papel fundamental na cadeia trófica como predadores, fonte de 

alimento e até mesmo recicladores devido ao hábito detritívoro (Carmassi et al., 2008; 

Moraes et al., 2022; Santos et al., 2008). Cerca de 50% das espécies de peixes 

neotropicais com cromossomos B pertencem à ordem dos Characiformes e, destes, 

cerca de 13% são correspondentes a família Curimatidae (Carvalho et al., 2008; Lui 

et al., 2021). Apresentando 37 espécies válidas, o gênero Cyphocharax é o mais 

diversificado dentro de Curimatidae (Vari et al., 2012; Melo et al., 2014). 

Dentro da ordem dos Characiformes, a família Curimatidae (quarta maior 

família de peixes Characiformes neotropicais detritívoros), engloba 117 espécies 

distribuídas em 8 gêneros: Curimata, Curimatella, Curimatopsis, Cyphocharax, 

Potamorhina, Psectrogaster, Pseudocurimata e Steindachnerina que são amplamente 

distribuídas nos rios da América Central e América do Sul (Brassesco et al., 2004; 

Oliveira, 2010; Melo, 2018; Moraes et al., 2022).  

Embora apresentem uma complexa história evolutiva, Melo et al. (2018) mostra 

tanto a monofilia do grupo quanto a posição de gêneros específicos utilizando análises 

moleculares, onde Curimatopsis seria irmã de todos os outros grupos. Além disso, o 

gênero Cyphocharax seria parafilético contendo Steindachnerina (monofilético) e 

Curimatella (polifilético). Ainda assim, baseado em análises moleculares, algumas 

espécies desse gênero mostram uma maior proximidade filogenética entre si, 

enquanto outras são mais distantes. (Melo et al., 2018). 

Citogeneticamente, a maioria das espécies da família Curimatidae apresenta 

2n=54, com o cariótipo majoritariamente composto de cromossomos biarmados 

(Sampaio et al., 2016), metacêntricos e submetacêntricos. Porém, a presença de 

cromossomos B vem sendo descrita para diferentes grupos de peixes, incluindo os 
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Characiformes (Santos et al., 2008), onde algumas espécies de Curimatidae (como 

em Cyphocharax gouldingi, Cyphocharax spilotus, Steindachnerina biornata e 

Steindachnerina insculpta) também podem apresentar cromossomos 

supranumerários pequenos (Gravena et al., 2007; Santos et al., 2008; Sampaio et al., 

2011, 2015, 2016). Apesar da estabilidade do cariótipo, a presença de cromossomos 

supranumerários já foi observada em C. modestus (Sampaio, 2016; Santos et al., 

2008; Oliveira, 2010), onde foram descritos pela primeira vez em 1985 por Venere e 

Galetti, sendo classificados como heterocromáticos.  

Figura 1: Espécime de C. modestus coletado no Rio Batalha, pertencente à Bacia do 

Rio Tietê. 

Fonte: Autor. 

A espécie C. modestus (Fernández-Yépez, 1948), popularmente conhecida 

como "saguirus", é encontrada na América do Sul e partes da América Central, 

atingindo no máximo 17 cm de tamanho (Perez, 2014). Esses peixes são presentes 

na Bacia do Alto Paraná e abundantes em reservatórios de hidrelétricas, sendo 

importantes na ciclagem de nutrientes devido ao hábito alimentar detritívoro (Carmassi 

et al., 2008; Perez, 2014; Moraes et al., 2022). Porém, até agora os trabalhos 

envolvendo esta espécie focam em descrições convencionais usando especialmente 

dados citogenéticos. 

Dessa forma, o estudo dos satDNAs é fundamental para compreender a 

evolução cromossômica nesta família (Oliveira, 2010). Neste trabalho, foram 

analisadas duas populações de C. modestus, uma do Rio Batalha e outra do Córrego 

Campo Novo, ambas pertencentes à Bacia do Rio Tietê, integrando citogenética 

molecular e análises bioinformáticas para revelar a composição e diversificação de 

cromossomos B nesta espécie. 
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6 CONCLUSÃO 

Ao estudar duas populações alopátricas de C. modestus, demonstramos a 

ocorrência de duas variantes de cromossomos B (Bh e Be) na população BR. A maior 

parte do DNA repetitivo presente nessas duas variantes cromossômicas B é 

compartilhada com os cromossomos A, sugerindo uma origem intraespecífica para 

eles. Por outro lado, a variante Be exibe sequências específicas e é altamente 

divergente da forma Bh.  

Portanto, mais pesquisas são necessárias para esclarecer se esses 

cromossomos B surgiram independentemente de diferentes cromossomos A ou se 
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tiveram uma origem única antes da diversificação. Estudos futuros devem focar no 

comportamento meiótico desses cromossomos e nas sequências centroméricas 

específicas que podem estar relacionadas às vias de acumulação e manutenção 

desses elementos acessórios. 
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8 INFORMAÇÕES SUPLEMENTAR 

 

Tabela S1. Principais características dos 116 satDNAs encontrados em C. 
modestus. 

S.F 
Família de 

satDNA 
A+T 
(%) 

Abundância 
3B 

Abundância 
0B 

Abundância 
3B/0B 

Divergência 
0B 

Divergência 
3 B 

 
CmoSat01-
192 

64.1 0.015 0.013 1.18 5.61 5.7 

5 
CmoSat02-
108 

52.8 0.014 0.013 1.05 12.75 12.63 

 
CmoSat03-
74 

52.7 0.007 0.008 0.89 7.42 7.78 

1 
CmoSat04-
187 

64.7 0.007 0.004 1.90 6.89 7.01 

 
CmoSat05-
41 

65.9 0.004 0.003 1.42 8.94 8.56 

6 
CmoSat06-
317 

57.7 0.002 0.002 1.18 4.7 4.68 

 
CmoSat07-
191 

59.2 0.002 0.002 1.16 8.17 8.3 

1 
CmoSat08-
41 

61.0 0.002 0.001 3.31 7.52 4.91 

5 
CmoSat09-
772 

58.9 0.002 0.002 0.99 8.35 8.31 

 
CmoSat10-
33 

72.7 0.002 0.001 2.11 11.19 10.37 

7 
CmoSat11-
64 

53.1 0.002 0.002 0.72 6.21 6.41 

 
CmoSat12-
20 

60.0 0.001 0.002 0.81 13.72 14.76 
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4 
CmoSat13-
2520 

62.7 0.001 0.001 0.98 11.51 11.37 

6 
CmoSat14-
158 

49.4 0.001 0.001 0.94 16.36 16.4 

 
CmoSat15-
65 

64.6 0.001 0.001 1.11 5.22 5.28 

 
CmoSat16-
36 

58.3 0.001 0.001 1.00 8.38 8.63 

 
CmoSat17-
42 

57.1 0.001 0.001 0.76 13.6 14.02 

 
CmoSat18-
31 

51.6 0.001 0.002 0.65 4.29 4.78 

 
CmoSat19-
647 

52.9 9.72E-04 1.07E-03 0.91 18.68 18.97 

 
CmoSat20-
50 

40.0 9.26E-04 1.05E-03 0.88 7.42 7.57 

 
CmoSat21-
34 

58.8 8.99E-04 8.88E-04 1.01 12.52 13.19 

 
CmoSat22-
40 

52.5 8.77E-04 1.54E-03 0.57 19.55 19.63 

 
CmoSat23-
1043 

41.8 8.34E-04 9.91E-04 0.84 10.39 10.18 

 
CmoSat24-
41 

48.8 6.84E-04 7.82E-04 0.87 9.28 9.45 

 
CmoSat25-
41 

68.3 6.48E-04 4.97E-04 1.30 24.16 23.43 

 
CmoSat26-
30 

46.7 6.29E-04 8.49E-04 0.74 13.93 13.93 

 
CmoSat27-
72 

62.5 6.21E-04 4.77E-04 1.30 8.14 7.55 
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CmoSat28-
43 

53.5 5.92E-04 7.08E-04 0.84 4.8 5.29 

 
CmoSat29-
87 

56.3 5.80E-04 5.91E-04 0.98 6.26 6.39 

 
CmoSat30-
52 

55.8 5.11E-04 4.82E-04 1.06 14.45 14.88 

 
CmoSat31-
66 

60.6 5.02E-04 2.96E-04 1.70 10.52 10.36 

 
CmoSat32-
39 

53.8 5.00E-04 6.02E-04 0.83 10.06 10.36 

8 
CmoSat33-
23 

73.9 3.79E-04 3.31E-04 1.15 13.29 12.86 

 
CmoSat34-
130 

50.0 3.79E-04 6.90E-04 0.55 11.23 11.14 

7 
CmoSat35-
36 

69.4 3.72E-04 6.04E-04 0.62 7.01 8.55 

3 
CmoSat36-
182 

50.5 3.72E-04 1.74E-04 2.14 5.84 5.97 

 
CmoSat37-
43 

30.2 3.68E-04 9.22E-04 0.40 8.76 8.69 

 
CmoSat38-
991 

62.1 3.67E-04 3.21E-04 1.14 7.9 8.01 

 
CmoSat39-
67 

61.2 3.64E-04 3.06E-04 1.19 14.2 13.82 

2 
CmoSat40-
31 

54.8 3.59E-04 5.45E-04 0.66 11.43 11.28 

 
CmoSat41-
100 

56.0 3.56E-04 4.25E-04 0.84 18.11 18.2 

 
CmoSat42-
21 

71.4 3.51E-04 3.14E-04 1.12 9.13 9.42 



55 
 

3 
CmoSat43-
22 

59.1 3.41E-04 1.57E-04 2.18 9.27 9.47 

10 
CmoSat44-
30 

56.7 3.38E-04 3.77E-04 0.90 14.8 14.83 

10 
CmoSat45-
44 

52.3 3.37E-04 9.43E-05 3.57 9.75 6.05 

8 
CmoSat46-
48 

52.1 2.76E-04 2.93E-04 0.94 7.41 7.64 

 
CmoSat47-
947 

65.3 2.65E-04 2.43E-04 1.09 2.67 2.47 

 
CmoSat48-
61 

54.1 2.63E-04 2.68E-04 0.98 6.17 6.06 

 
CmoSat49-
938 

51.5 2.58E-04 1.93E-04 1.33 2.67 2.45 

6 
CmoSat50-
1638 

53.1 2.50E-04 1.73E-04 1.44 0.82 1.03 

10 
CmoSat51-
308 

53.6 2.45E-04 3.07E-04 0.80 6.58 7.78 

 
CmoSat52-
183 

57.4 2.43E-04 4.40E-05 5.53 7.39 4.27 

10 
CmoSat53-
56 

53.6 2.30E-04 9.95E-05 2.31 11.07 4.91 

 
CmoSat54-
53 

58.5 2.28E-04 3.28E-04 0.70 8.13 8.94 

 
CmoSat55-
49 

59.2 2.20E-04 2.80E-04 0.79 8.25 8.32 

 
CmoSat56-
166 

51.2 2.08E-04 5.64E-04 0.37 6.47 8.96 

10 
CmoSat57-
245 

51.8 1.99E-04 1.60E-04 1.24 6.51 6.46 
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10 
CmoSat58-
47 

44.7 1.90E-04 5.56E-06 34.14 4.93 3.28 

 
CmoSat59-
853 

59.2 1.87E-04 1.55E-04 1.20 14.05 13.75 

8 
CmoSat60-
28 

57.1 1.78E-04 2.33E-04 0.77 5.69 6.08 

 
CmoSat61-
38 

55.3 1.71E-04 1.48E-04 1.16 8.08 7.49 

9 
CmoSat62-
42 

64.3 1.67E-04 2.21E-04 0.76 5.9 6.13 

7 
CmoSat63-
32 

65.6 1.66E-04 1.52E-04 1.10 10.39 10.35 

4 
CmoSat64-
664 

55.0 1.64E-04 1.44E-04 1.14 4.33 4.31 

 
CmoSat65-
695 

51.8 1.63E-04 2.44E-04 0.67 4.03 5.99 

 
CmoSat66-
60 

56.7 1.55E-04 1.36E-04 1.15 8.15 7.91 

 
CmoSat67-
140 

47.9 1.53E-04 6.80E-05 2.25 3.86 3.7 

 
CmoSat68-
408 

57.6 1.47E-04 1.21E-04 1.22 12.46 11.82 

10 
CmoSat69-
213 

54.0 1.45E-04 1.18E-04 1.23 5.19 5.35 

 
CmoSat70-
776 

54.5 1.45E-04 1.11E-04 1.31 9.76 10.73 

10 
CmoSat71-
68 

63.2 1.42E-04 1.23E-04 1.16 12.05 11.31 

10 
CmoSat72-
164 

58.5 1.36E-04 1.39E-04 0.98 6.87 6.77 



57 
 

 
CmoSat73-
36 

41.7 1.34E-04 1.71E-04 0.78 7.76 7.62 

 
CmoSat74-
31 

54.8 1.33E-04 2.73E-05 4.86 5.82 5.34 

 
CmoSat75-
71 

60.6 1.32E-04 1.26E-04 1.04 9.02 8.99 

 
CmoSat76-
16 

50.0 1.31E-04 1.93E-04 0.68 7.8 8.25 

 
CmoSat77-
748 

56.8 1.30E-04 1.09E-04 1.19 2.58 2.1 

 
CmoSat78-
20 

55.0 1.29E-04 3.15E-04 0.41 6.44 7.39 

 
CmoSat79-
843 

52.7 1.27E-04 1.12E-04 1.13 1.87 2.4 

10 
CmoSat80-
654 

48.5 1.25E-04 1.30E-04 0.97 5.89 5.36 

 
CmoSat81-
240 

38.3 1.20E-04 1.36E-04 0.88 9.75 10.25 

 
CmoSat82-
37 

56.8 1.16E-04 1.22E-04 0.95 4.42 4.36 

 
CmoSat83-
195 

51.8 1.15E-04 1.02E-04 1.12 5.37 5.75 

 
CmoSat84-
22 

50.0 1.14E-04 2.21E-04 0.52 6.02 6.03 

 
CmoSat85-
48 

50.0 1.13E-04 2.30E-04 0.49 6.82 8.24 

 
CmoSat86-
126 

55.6 1.11E-04 9.04E-05 1.23 8.27 8.37 

 
CmoSat87-
1128 

56.1 1.09E-04 1.00E-04 1.09 3.41 3.71 
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CmoSat88-
172 

48.8 1.07E-04 8.34E-05 1.28 8.57 7.55 

 
CmoSat89-
1371 

53.1 1.04E-04 9.00E-05 1.15 1.74 1.36 

 
CmoSat90-
23 

56.5 1.03E-04 1.17E-04 0.88 9.26 10.39 

 
CmoSat91-
20 

55.0 9.42E-05 1.73E-04 0.55 14.95 16.64 

 
CmoSat92-
628 

53.7 9.39E-05 7.02E-05 1.34 2.78 2.45 

 
CmoSat93-
48 

56.3 9.05E-05 1.47E-04 0.62 6.46 6.79 

 
CmoSat94-
39 

56.4 9.01E-05 8.28E-05 1.09 6.43 6.65 

 
CmoSat95-
48 

47.9 8.84E-05 2.00E-04 0.44 5.74 7.79 

 
CmoSat96-
232 

41.8 8.33E-05 9.40E-05 0.89 2.24 2.34 

 
CmoSat97-
126 

54.0 8.31E-05 1.40E-04 0.59 7.45 6.82 

 
CmoSat98-
47 

40.4 8.31E-05 1.83E-04 0.45 4.73 5.05 

 
CmoSat99-
37 

45.9 8.07E-05 1.46E-04 0.55 3.77 4.27 

9 
CmoSat100-
46 

58.7 7.84E-05 6.76E-05 1.16 4.82 4.57 

 
CmoSat101-
694 

48.3 7.64E-05 7.35E-05 1.04 1.51 1.24 

 
CmoSat102-
25 

56.0 7.46E-05 2.50E-04 0.30 10.27 12.61 
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10 
CmoSat103-
39 

51.3 6.28E-05 1.79E-04 0.35 9.14 12.11 

9 
CmoSat104-
30 

53.3 5.79E-05 1.43E-04 0.40 6.68 7.44 

 
CmoSat105-
20 

65.0 5.17E-05 1.66E-04 0.31 4.12 5.83 

 
CmoSat106-
582 

61.2 5.04E-05 5.93E-05 0.85 1.78 1.94 

 
CmoSat107-
31 

41.9 4.82E-05 1.28E-04 0.38 5.35 5.83 

 
CmoSat108-
30 

56.7 4.42E-05 1.11E-04 0.40 10.68 12.83 

 
CmoSat109-
228 

52.2 4.42E-05 9.03E-05 0.49 9.06 9.16 

 
CmoSat110-
434 

52.3 4.19E-05 3.96E-05 1.06 0.81 0.77 

 
CmoSat111-
18 

44.4 3.58E-05 3.11E-04 0.11 8 9.15 

 
CmoSat112-
23 

52.2 3.35E-05 1.04E-04 0.32 7.47 8.54 

 
CmoSat113-
350 

38.6 3.06E-05 9.74E-05 0.31 9.12 12.98 

 
CmoSat114-
860 

52.7 2.96E-05 8.79E-05 0.34 1.95 2.4 

 
CmoSat115-
319 

52.7 2.78E-05 2.78E-05 1.00 2.45 2.94 

 
CmoSat116-
755 

57.6 2.49E-05 1.60E-04 0.16 1.72 8.51 

Fonte: Elaborado pelo Autor. 

S.F: superfamília. 

 

Tabela S2. Primers de CmoSatDNAs desenhados no presente estudo. 
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 Famíli
a de satDNA 

Primer F Primer R 

CmoSat01-192 GTTTTTGCAGGTTCCAGTTGTT TGCCTGTAGTTCAACCCCAA 

CmoSat02-108 GGCGTCCTAGGGCATTACAA CTGTTTCCCACGCTCTTAGA 

CmoSat03-74 CCACATAGCGCTACATAACAC CAGTGCTATATACTCCACCTG 

CmoSat04-187 CCAAATATGTAAGAGCCATCC GAACTCATCTCAAGCTTTTCAG 

CmoSat05-41* CATTAACTGAGAACAATCGTGC AGAACAATCGTGCTAACTCTGC 

CmoSat06-319 GCTTGTCTCTGTTGAAGGGC TCAGTGTCTCTCCTTGGCTT 

CmoSat07-191 GACCTAGGGTTAATGTTACAG TAACCATAACCCTAGCTGTAAC 

CmoSat08-41** AGTATAGAACAGTACAGACT CTCTCCTGAGGTAGTTATTA 

CmoSat09-772 TTCCTGTTGGGCGGAGCTAA GGTGGGAATGTAAAAGTCGTC 

CmoSat11-64 ACTGTAATGTGCCACCAGGT CATGCTATGTGACAGTGCTG 

CmoSat31-66 CGCATTGTACACTTTCCCACT CCCTCTAGTGGACTTTATTTGA 

CmoSat36-182 GTCTACTACTTGTCTTCTACCA CCTCCTTTAGAGCGGTGTG 

CmoSat37-43 TCAGAGCGCAGCAGTGTTCGC GCCGAGGACGAGCGAGGGA 

CmoSat45-44* GACACTGTACAGAACCGTTAC TGGTAGAGAGGTGAAGGAAC 

CmoSat52-183 TATTTCATGGGCCTGCTGACC TGTGGTTAAGCTGTGCCTATTA 

CmoSat53-56 AGAGTCTTATAGCAGCAGGA ATAACCAGTCTCCATACTG 

CmoSat56-166 TTAGAGCTACGAATAGGTCTG CCCTAACCCTAGCTCCAG 

CmoSat58-47 GTGGGTGATGTACAGGTC CACTGATCTACAGCCAGAGT 

CmoSat67-140 GAGGTGAAGTGCGAGGGTCT CACCACCACCTCCCTTAGT 

Fonte: Elaborado pelo Autor. 

*Não amplificado na PCR. 




