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RESUMO 

 

As aranhas constituem um grupo megadiverso, com mais de50 milespécies descritas 

taxonomicamente, com centenas de novas descrições são feitas a cada ano. Apesar da 

enorme diversidade, apenas 849 espécies foram estudadas do ponto de vista 

cromossômico. A citogenética fornece dados como número diplóide, morfologia 

cromossômica, tipo de SCS, comportamento dos cromossomos na meiose, padrão de 

distribuição de regiões de cromatina específicas, entre outras, que podem ser usadas na 

comparação entre espécies. O objetivo deste trabalho foi analisar espécies de Micrathena, 

preferencialmente pertencentes a grupos taxonômicos ainda não englobados na análise de 

Silva (2019). As análises cromossômicas foram realizadas com coloração convencional e 

impregnação por nitrato de prata (Ag-RON). Adicionalmente, mediu-se o comprimento 

diplóide total do cariótipo (TCL). Micrathenanigrichelis, Micrathenaschreibersi e 

Micrathenaspinosaapresentaram 2n♂=50=46+X1X2X3X4, Micrathenaannulatarevelou 

2n♂=46=42+X1X2X3X4 e Micrathena bandeirante apresentou 2n♂=47=44+X1X2X3, todos com 

cromossomos exclusivamente telocêntricos. Em Micrathena plana foi encontrada variação 

interpopulacional: 2n♂=13=12+X, com cromossomos metacêntricos exceto por um par 

submetacêntrico, na população de São Paulo e 2n♂=20=18+X1X2 na população da Bahia, 

sem observação da morfologia. Ag-RONs foram encotradas na região terminal de dois e 

quatro cromossomos em Micrathena bandeirante e Micrathena plana, respectivamente. 

Baseando-se nos resultados deste trabalho, o cariótipo 2n♂=50=46+X1X2X3X4 deve ser 

ancestral para os gêneros irmãos Micrathena e Verrucosa. Não é possível traçar com 

robustez uma hipótese para toda a evolução cromossômica no gênero, mas ao menos em 

grupos como plana, os dados já permitem propor possíveis esquemas de evolução 

cariotípica.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

ABSTRACT 

 

Spiders constitute a megadiverse group, with over 50,000 taxonomically described species, 

with hundreds of new descriptions being made each year. Despite the enormous diversity, 

only 849 species were studied from the chromosomal point of view. Cytogenetics provides 

data such as diploid number, chromosome morphology, SCS type, behavior of chromosomes 

in meiosis, distribution pattern of specific chromatin regions, among others, which can be 

used in the comparison between species. The objective of this work was to analyze species 

of Micrathena, preferably belonging to taxonomic groups not yet included in the analysis by 

Silva (2019). Chromosomal analyzes were performed with conventional staining and silver 

nitrate impregnation (Ag-RON). Additionally, the total diploid karyotype length (TCL) was 

measured. Micrathenanigrichelis, Micrathenaschreibersi and Micrathenaspinosa showed 

2n♂=50=46+X1X2X3X4, Micrathenaannulata revealed 2n♂=46=42+X1X2X3X4 and 

Micrathenabandeirante showed 2n♂=47=44+X1X2X3, all with exclusively telocentric 

chromosomes. Interpopulational variation was found in Micrathena plana: 2n♂=13=12+X, 

with metacentric chromosomes except for a submetacentric pair, in the population of São 

Paulo and 2n♂=20=18+X1X2 in the population of Bahia, without observation of morphology. 

Ag-NORs were found in the terminal region of two and four chromosomes in 

Micrathenabandeirante and Micrathena plana, respectively. Based on the results of this 

work, the karyotype 2n♂=50=46+X1X2X3X4 must be ancestral to the sister genera Micrathena 

and Verrucosa. It is not possible to robustly outline a hypothesis for all chromosomal 

evolution in the genus, but at least in groups such as flat, the data already allow us to 

propose possible schemes of karyotypic evolution. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

INTRODUÇÃO 

 

As aranhas constituem um grupo megadiverso, atualmente com 50.224 espécies 

descritas taxonomicamente, divididas em 132 famílias (WORLD SPIDER CATALOG, 2022), 

sendo que centenas de novas descrições são feitas a cada ano. Filogeneticamente, a ordem 

Araneae está dividida em duas subordens, Mesothelae e Opisthothelae. Em Mesothelae 

estão agrupadas aranhas que apresentam características plesiomórficas como abdômen 

segmentado reunidas em uma única famíliavivente,Liphistiidae. Opisthothelae está dividida 

em duas infraordens: Mygalomorphae e Araneomorphae. Em Mygalomorphae estão 

agrupadas todas as Opisthothelae que apresentam quelícerasparaxiais. Em Araneomorphae 

estão reunidas aranhas com quelícerasdiaxiais, que representam mais de 90% da ordem 

(CODDINGTON & LEVI 1991; BOND et al. 2014; GARRISON et al. 2016; WHEELER et al. 

2017). 

Apesar da enorme diversidade, apenas 849 espécies de aranhas foram estudadas 

do ponto de vista cromossômico, o que representa apenas 1,7% de todas as espécies 

conhecidas taxonomicamente (ARAUJO et al., 2022, WORLD SPIDER CATALOG, 2022).O 

número diplóide na ordem varia de 2n♂ = 5, em Afrilobus sp. (Orsolobidae), a 2n♂ = 152 em 

Caponianatalensis (O. Pickard-Cambridge, 1874) (KRÁL et al., 2019). A morfologia 

cromossômica predominante é acro/telocêntrica e o sistema cromossômico sexual (SCS) 

mais comum é do tipo X1X2 nos machos e X1X1X2X2 nas fêmeas (ARAUJO et al., 2022). 

A citogenética fornece dados como número diplóide, morfologia cromossômica, tipo 

de SCS, comportamento dos cromossomos na meiose, padrão de distribuição de regiões de 

cromatina específicas (bandeamento C e impregnação pelo nitrato de prata), entre outras, 

que podem ser usadas na comparação entre espécies, auxiliando na identificação ou na 

discussão acerca das relações evolutivas (ARAUJO et al., 2015). Entretanto, a existência de 

lacunas no conhecimento citogenético, com gêneros de aranhas altamente diversos 

cromossomicamente, mas com poucas espécies analisadas, como MicrathenaSundevall, 

1833 (Araneidae) (SILVA, 2019), dificulta a discussão sobre a evolução cromossômica na 

maioria dos grupos dessa ordem. 

As Regiões Organizadoras de Nucléolo (RONs) são regiões de sequência de DNA 

repetitivo in tandem, responsáveis pela formação e manutenção do nucléolo, onde o gene 

ribossômico da subunidade 45S (5.8S, 18S, 28S) é transcrito na interfase celular. As RONs 

são muito úteis no entendimento da evolução cromossômica, e podem revelar dados sobre 

diferenciação cariotípica entre espécies relacionadas (ZHANG & SANG, 1999; DATSON 



 

&MURRAY, 2006; PISANO & GHIGLIOTTI, 2009; CABRAL-DE-MELLO et al., 2011). A 

técnica de impregnação pelo íon prata (Ag-RON) evidencia as proteínas de natureza ácida 

que se associam às RONs ativas durante a interfase mais recente, sendo bastante difundida 

por ser de baixo custo (GOODPASTURE & BLOOM, 1975; HOWELL & BLACK, 1980). 

Araneidae compreende 183 gêneros e 3.091 espécies, dos quais 29 gêneros e 73 

espécies foram cariotipadas, representando a terceira maior família de aranhas quanto ao 

número de espécies descritas taxonomicamente (WORLD SPIDER CATALOG, 2022), e 

citogeneticamente (ARAUJO et al., 2022). De acordo com diversas filogenias, há forte 

suporte para Araneoidea, que inclui Araneidae e outras 16 famílias, entretanto, a posição 

filogenética de Araneidae dentro da superfamília permanece em debate (SCHARFF & 

CODDINGTON, 1997; GRISWOLD et al., 1998; DIMITROV et al., 2017; WHEELER et al., 

2017; FERNANDEZ et al., 2018, SCHARFF et al. 2020).  

O número diplóide em Araneidae varia de 2n♂ = 11 = 10 + X em Micrathena plana 

(C.L. Koch, 1836) a 2n♂ = 51 = 46 + X1X2X3X4X5 em MicrathenasanctispiritusBrignoli, 1983, 

citada como Micrathenacrassispina (C.L. Koch, 1836) por SILVA (2019). A configuração 

cariotípica mais comum é 2n♂ = 24 = 22 autossomos + X1X2, encontrada em cerca de 80% 

das espécies. O SCS predominante é do tipo X1X2 (aproximadamente 90%). A morfologia 

dos cromossomos é acro/telocêntrica na maioria das espécies (SILVA, 2019; ARAUJO et al., 

2022). 

 

REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS 

 

Araujo D, Paula-Neto E, Brescovit AD, Cella DM, Schneider MC. 2015. Chromosomal 
similarities between Nephilidae and Tetragnathidae indicate unique evolutionary traits among 
Araneoidea. Italian Journal of Zoology. 82(4):1-8.  
 

Araujo D, Schneider MC, Paula-Neto E, Cella DM. 2022. The spider cytogenetic database. 
Disponível em: <https://arthropodacytogenetics.bio.br/douglas.html>. Acesso em: 15 jul. 
2022. 
 

Bond JE, Garrison Nl, Hamilton CA, Godwin Rl, Hedin M, Agnarsson I. 2014. Phylogenomics 

resolves a spider backbone phylogeny and rejects a prevailing paradigm for orb web 

evolution. Current Biology 24:1765-1771. 

 



 

Cabral-De-Mello DC, Moura RC, Martins C. 2011. Cytogenetic mapping of rRNAs and 

histone H3 genes in 14 species of Dichotomius (Coleoptera, Scarabaeidae, Scarabaeinae) 

beetles. Cytogenetic and Genome Research, 134:127-135.  

 

Coddington JA, Levi HW. 1991. Systematics and evolution of spiders (Araneae). Annual 
Review of Ecology and Systematics. 22:565-592.  
 

Datson PM, Murray BG. 2006. Ribosomal DNA locus evolution in Nemesia: transposition 

raNgther than structural rearrangement as the key mechanism? Chromosome Research, 

14:845-857.  

 

Dimitrov D, Benavides LR, Arnedo MA, Giribet G, Griswold CE, Scharff N. et al. 2017. 
Rounding up the usual suspects: a standard target-gene approach for resolving the 
interfamilial phylogenetic relationships of ecribellate orb-weaving spiders with a new Family-
rank classification (Araneae, Araneoidea). Cladistics 33(3):221-250.  
 
Fernandez R, Kallal RJ, Dimitrov D, Ballesteros JA, Arnedo MA, Giribet G. et al. 2018.  
Phylogenomics, diversification dynamics, and comparative transcriptomics across the spider 
Tree of Life. Curr. Biol. 28:1489–1497.  
 
Garrison Nl, Rodriguez J, Agnarsson I, Coddington Ja, Griswold Ce, Hamilton Ca. et al. 

2016. Spider phylogenomics: untangling the Spider Tree of Life. PeerJ4:e1719. 

 

Griswold CE, Coddington JA, Hormiga G, Scharff N. 1998. Phylogeny of the orb-web building 
spiders (Araneae, Orbiculariae: Deinopoidea, Araneoidea). Zool. J. Linn. Soc. 123:1-99. 
 

Goodpasture C, Bloom SE. 1975. Visualization of nucleolar organizer regions in mammalian 

chromosomes using silver stain. Chromosoma, 53:37-50.  

 

Howell WM, Black DA. 1980. Controlled silver staining of nucleolus organizer regions with 

protective colloidal developer: a 1-step method. Experientia, 36:1014-1015.  

 

Král J, Forman M, Kořínková T, Lerma ACR, Haddad CR, Musilová J. et al. 2019.Insights 
into the karyotype and genome evolution of haplogyne spiders indicate a polyploid origin of 
lineage with holokinetic chromosomes. Scientific Reports, 9:3001.  
 

Pisano E, Ghigliotti L.  2009. Ribossomal genes in notothenioid fishes: Focus on the 

chromosomal organisation. Marine Genomics, 2:75-80. 

 
Silva BC. 2019. Análise cromossômica em aranhas do gênero MicrathenaSundevall 1833 
(ARANEIDAE). Dissertação (Mestrado em Biologia Animal) - Fundação Universidade 



 

Federal De Mato Grosso Do Sul Instituto De Biociências Programa De Pós-graduação Em 
Biologia Animal. 
 
Scharff N, Coddington JA. 1997. A Phylogenetic analysis of the orb-weaving spider family 
Araneidae (Arachnida, Araneae). Zoological Journal of the Linnean Society 120:355- 434.  
 
Scharff N, Coddingnton JA, Blackledge TA, Agnarsson I, Framenaue VW, Szuts T. et al. 
2020. Phylogeny of the orb-weaving spider family Araneidae (Araneae: Araneoideda), 
cladistics 36:1-21. 
 
Wheeler WC, Coddington JA, Crowley LM, Dimitrov D, Goloboff PA, Griswold CE.  et al. 
2017. The spider tree of life: phylogeny of Araneae based on target-gene analyses from an 
extensive taxon sampling. Cladistics 33(6):576-616. 
 

World Spider Catalog. 2022. World Spider Catalog. Natural History Museum Bern. 
Disponívelem<https://wsc.nmbe.ch/>, version 23.5.Acessoem 15 jul. 2022.  
 
Zhang D, Sang T. 1999. Physical mapping of ribosomal RNA genes in peonies (Paeonia, 

Paeoniaceae) by fluorescent in situ hybridization: implications for phylogeny and concerted 

evolution. American JournalofBotany, 86:735–740. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 



 

Artigo 1 - Normas seguidas da Revista JournalofArachnology (Anexo 1) 
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RESUMO: Araneidae possui 66 espécies cariotipadas até o momento, a maioria 

com cariótipo 2n♂=24=22+X1X2/2n♀=26=22+X1X1X2X2. Micrathena é um gênero de 

Araneidae com aranhas com abdômen espinhoso e que apresentam dimorfismo 

sexual. O objetivo deste trabalho foi analisar espécies de Micrathena, 

preferencialmente pertencentes a grupos taxonômicos ainda não englobados na 

análise de Silva (2019). As análises cromossômicas foram realizadas com coloração 

convencional e impregnação por nitrato de prata (Ag-RON). Adicionalmente, mediu-

se o comprimento diplóide total do cariótipo (TCL). Micrathenanigrichelis, 

Micrathenaschreibersi e Micrathenaspinosaapresentaram 2n♂=50=46+X1X2X3X4, 

Micrathenaannulatarevelou 2n♂=46=42+X1X2X3X4 e Micrathena bandeirante 

apresentou 2n♂=47=44+X1X2X3, todos com cromossomos exclusivamente 

telocêntricos. Em Micrathena plana foi encontrada variação interpopulacional: 

2n♂=13=12+X, com cromossomos metacêntricos exceto por um par 

submetacêntrico, na população de São Paulo e 2n♂=20=18+X1X2 na população da 

Bahia, sem observação da morfologia. Ag-RONs foram encotradas na região 

terminal de dois e quatro cromossomos em Micrathena bandeirante e Micrathena 

plana, respectivamente. Baseando-se nos resultados deste trabalhoe na literatura, o 

cariótipo 2n♂=50=46+X1X2X3X4 deve ser ancestral para os gêneros irmãos 

Micrathena e Verrucosa. Não é possível traçar com robustez uma hipótese para toda 

a evolução cromossômica no gênero, mas ao menos em grupos como plana, os 

dados já permitem propor possíveis esquemas de evolução cariotípica. A 

variabilidade cromossômica e morfológica encontrada em M. plana indica um 

possível complexo de espécies. 

 

Palavras-chave: Citogenética, mitose, meiose,número diplóide. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

INTRODUÇÃO 

 

Araneidae compreende 183 gêneros e 3.091 espécies, dos quais 29 gêneros e 73 

espécies foram cariotipados, representando a terceira maior família de aranhas 

quanto ao número de espécies descritas taxonomicamente, (World SpiderCatalog, 

2022), e citogeneticamente, ficando atrás apenas de Salticidae e Lycosidae, com 

171 e 86 espécies descritas respectivamente (Silva, 2019; Araujo et al., 2022). De 

acordo com diversas filogenias, há forte suporte para Araneoidea, que inclui 

Araneidae e outras 16 famílias, entretanto, a posição filogenética de Araneidae 

dentro da superfamília permanece em debate (Scharff&Coddington, 1997; Griswold 

et al., 1998; Dimitrov et al., 2017; Wheeler et al., 2017; Fernandez et al., 2018, 

Scharffet al. 2020).  

MicrathenaSundevall, 1833 (Araneidae) é um gênero que ocorre exclusivamente nas 

Américas/Caribee possui 119 espécies (WORLD SPIDER CATALOG, 2022). 

Segundo a hipótese filogenética baseada em caracteres morfológicos de 

Scharff&Coddington (1997), as “micrathenines” seriam compostas por 

(Encyosaccus(Xylethrus+Micrathena)). Já Scharff et al. (2020) recuperou Micrathena 

em um clado bem suportado também denominado “micrathenines, com a seguinte 

topologia: ((Scoloderus(Acacesia+Ocrepeira))(Micrathena+Verrucosa)).  

Os únicos gêneros evolutivamente próximos a Micrathena que possuem algum dado 

citogenético são: Acacesia Simon, 1895 e VerrucosaMcCook, 1888, desse modo, 

usaremos a filogenia de Sharff et al. (2020) para fins de discussões acerca da 

evolução cromossômica.  

Em Micrathena, o dimorfismo sexual dificulta a identificação específica de machos e 

fêmeas, mas Levi (1985) subdividiu as espécies do gênero em grupos conforme a 

genitália das fêmeas e as associou aos machos. Segundo as propostas filogenéticas 

de Magalhães & Santos (2012) e Magalhães et al. (2017), a maioria dos grupos 

propostos por Levi (1985) são monofiléticos, e com algumas mudanças, o número 

atual de grupos de espécies de Micrathena propostos é de 12 (cornuta, funebris, 

furcula, gracilis, guerini, kirbyi, lepidoptera, militaris, plana, schereibersi, swainsoni e 

triangularispinosa), dos quais duas são monotípicas (funebris e swainsoni). 



 

Silva (2019) analisou sete espécies de Micrathena, obtendo resultados completos 

em algumas espécies e parciais (apenas em fêmeas) em outras (Tabela 1).  

Tabela 1.– Espécies de Micrathena analisadas citogeneticamente por Silva (2019) 

relacionadas a seu grupo taxonômico, cariótipo de machos (♂) e fêmeas (♀) e 

morfologia cromossômica. 

Grupo 
taxonômico 

Espécie Cariótipo (♂) Cariótipo (♀) Morfologia 

Sem grupo M. perfida - 
 
 

2n♀ = 52 T 

guerini M. sanctispiritus 23II+ X1X2X3X4  

e 23II + 
X1X2X3X4X5 

 
 

 
2n♀ = 54 

T 

militaris M. spinosa - 
 
 
 

2n♀ = 54 T 

swainsoni M. swainsoni 2n♂ = 46= 42 +  
X1X2X3X4 

 

 

2n♀ = 50 T 

kyrbyi M. macfarlanei - 
 
 
 

2n♀ = 32 M/T 

plana M. excavata 2n♂ = 24 = 22 + 
X1X 

 
 

2n♀ = 26 M 

plana M. plana (MS) 2n♂ = 11 = 10 + 
X 

2n♀ = 12 M 

T=telocêntrica, M=metacêntrica 

Percebe-se, então, uma diversidade cariotípica enorme nas poucas espécies 

analisadas dentro do gênero. 

 Entretanto, diversas espécies dos 12 grupos taxonômicos de Micrathena(ver 

Magalhães & Santos, 2012 e Magalhães et al., 2017) ainda não possuem qualquer 

estudo cromossômico, deixando lacunas que empobrecem a discussão sobre 

hipóteses de evolução cromossômica dentro do gênero. 



 

Este trabalho pretende analisar citogeneticamente espécies de Micrathena, 

preferencialmente pertencentes a grupos taxonômicos ainda não englobados na 

análise de Silva (2019), como por exemplo, o grupo cornuta e o grupo 

triangularispinosa (ver Magalhães et al., 2017), bem como complementar resultados 

não encontrados por Silva (2019) em algumas espécies, a fim de tornar as hipóteses 

sobre a evolução cromossômica de Micrathenamais robustas. 

 

MATERIAIS E MÉTODOS  

 

Foram coletados 654 exemplares deMicrathena, por busca ativa diurna e noturna 

entre os anos de 2019 e 2022, nos estados de Bahia, Mato Grosso do Sul, Paraíba 

Santa Catarina e São Paulo. Os animais foram armazenados em potes plásticos 

com furos para que continuassem vivos durante o transporte e até o momento da 

dissecção. Licença permanente para coleta de material zoológico do ICMBio/IBAMA 

número 15382-1 e Autorizações para atividades com finalidade científica do 

ICMBio/IBAMA 68958-5 e 68958-7. Dentre estes, 54 exemplares de seis espécies 

pertencentes a seis grupos taxonômicos, apresentaram células em divisão que 

foram utilizadas neste trabalho: MicrathenaannulataReimoser, 1917; Micrathena 

bandeirante (Magalhães &Santos, 2011); MicrathenanigrichelisStrand, 1908; 

Micrathenaschreibersi (Perty, 1833); Micrathenaspinosa e Micrathena plana) (Tabela 

2, Figura 1) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

Tabela 2.– Número total de indivíduos de Micrathena analisados (machos e fêmeas), 

alocados em seus respectivos grupos taxonômicos, incluindo local de coleta, número 

de células analisadas para cada espécie e número de metáfases utilizadas para 

determinar a morfologia cromossômica. 

Grupo 
taxonômico 

Espécie Exemplares 
com células 
em divisão 

Local 
de 
coleta 

Células 
analisadas 

Metáfases 
usadas na 
definição 
da 
morfologia  

triangularispinosa M. annulata 2♂6♀ 1, 2  15 1 

cornuta M. bandeirante 2♂19♀ 3 49 4 

guerini M. nigrichelis 5♂4♀ 4 15 5 

schreibersi M. schreibersi 6♂1♀ 5 21 3 

militares M. spinosa 3♂ 6 10 1 

plana M. plana (São 
Paulo) 

2♂3♀ 7 138 4 

plana M. plana 
(Bahia)  

1♂ 8 4  - 

1 - CEPA: Centro de Estudos e Pesquisas Ambientais da Universidade da Região de 
Joinville, Vila da Glória, São Frascisco do Sul, Santa Catarina, Brasil (26º13’35.60” 
S/48º41’01.14”W) 
2 – UCAD: Unidade de Conservação Ambiental Desterro, Trilha principal, 
Florianópolis, Santa Catarina, Brasil (27º31’40.91”S/48º30’41.43”W) 
3 – Área de mata na Pousada Palmeiras 2, Coxim, Mato Grosso do Sul, Brasil 
(18º21'45"S/54º36'56"W) 
4 - Gruta São José, São Bonifácio, Santa Catarina, Brasil 
(27º49’51.00”S/48º57’54.13”W) 
5 – Monumento Natural Cânions de Subaé, Santo Amaro, Bahia, Brasil 
(12º31'5.69"S/38º46'41.99"W) 
6 – Trilha do Cumbe, Parque Estadual da Mata do Pau Ferro, Areia, Paraíba, Brasil 
(6º58'11.57"S/ 35º44'58.09"W) 
7 – CEVAP-UNESP: Centro de Estudos de Venenos e Animais Peçonhentos da 
Universidade Estadual Paulista, Botucatu, São Paulo, Brasil 
(22°50'44.3"S/48°25'32.4"W) 
8 – Cabruca abandonada, Reserva Biológica de Una, Bahia, Brasil 
(15º11'30.94"S/39º2'11.86"W) 
 



 

 

Figura 1. – Espécies de Micrathena analisadas neste trabalho. A - 

B.Micrathenanigrichelis. C - D. Micrathenaschreibersi. E - F.Micrathenaspinosa. G - 

G.Micrathenaannulata. I - J. Micrathena bandeirante. K - L. Micrathena plana. Fotos 

F e K por Bruno Cansanção da Silva, demais fotos por Caroline Correia da Costa. 

Escala: 1 mm (exceto B, sem escala). 

 

Após a retirada das gônadas para a análise citogenética, os animais foram 

preservados em álcool 70% ou 90% e enviados para identificação e tombo no 

Laboratório Especial de Coleções do Instituto Butantan, São Paulo, São Paulo, 

Brasil (curador: Antônio Domingos Brescovit) e no Laboratório de Aracnologia da 

Universidade Federal de Minas Gerais (UFMG), Belo Horizonte, Minas Gerais, Brasil 

(curador: Adalberto José dos Santos). 



 

As preparações citológicas foram obtidas a partir das gônadas (testículos ou ovários) 

fixadas em lâminas e coradas com Giemsa 3%, de acordo com a técnica empregada 

por Araujo et al. (2008). Para a marcação das regiões organizadoras de nucléolo 

pelo nitrato de prata (Ag-RON) foi utilizada a metodologia de Howell & Black (1980), 

com as seguintes modificações: solução de nitrato de prata a 50% (50% AgNO3 e 

50% de água destilada); cobrir com lamínula ou com um tecido de nylon e incubar 

dentro de câmara úmida em estufa, durante aproximadamente 10 minutos à 60°C. 

As células mitóticas e meióticas com melhor grau de condensação/individualização 

dos cromossomos foram fotografadas em um fotomicroscópioAxioImager D2 (Zeiss), 

acoplado a uma câmera digital Axiocam503 (Zeiss), operado pelo software ZEN 

(Zeiss), no aumento de 1000x. A morfologia cromossômica foi determinada 

utilizando-se o plugin LEVAN (Sakamoto &Zacaro 2009) do software ImageJ 

(Rasband 1997-2015), o qual segue a nomenclatura de Levan et al. (1964) e Green 

&Sessions (1991), exceto em M. plana (Bahia), que só apresentou diplótenos 

(Tabela 2). 

Para obtenção do comprimento diplóide total do cariótipo (TCL), em micrômetros 

(µm), cinco metáfasesoogôniasde três espécies (M. bandeirante, M. nigrichelis e M. 

plana de São Paulo) foram medidas utilizando o software ImageJ (Rasband 1997-

2015). Micrathenaannulata, M. schreibersi e M. plana (Bahia), não tiveram o TCL 

determinado devido à faltaou número insuficiente de metáfases oogoniais. No caso 

de M. spinosa, o TCL já foi determinado por Silva (2019) Foi aplicado o teste 

Kruskal- Wallis, utilizando o software Past 2.17, integrado ao Microsoft Excel 2016. 

 

RESULTADOS 

 

Determinação das características mitóticas e meióticas 

 

Grupo de espécies com números diplóides altos (2n=46 a 2n=50) e todos os 

cromossomos telocêntricos: M. nigrichelis, M. schreibersi, M. spinosa, M. 

annulata e M. bandeirante. – 

Em M. nigrichelis, M. schreibersi e M. spinosa os diplótenos revelaram 23 bivalentes 

autossômicos e quatro univalentes sexuais, X1X2X3X4 (23II+X1X2X3X4) (Figura 2 A, C 

e F). As metáfases oogoniais de M. nigrichelisapresentaram 2n♀=54 (Figura 2 B) e 



 

não foi encontrada metáfase espermatogonial para essa espécie. Em M. 

schreibersio Sistema Cromossômico Sexual (SCS) foi confirmado pela presença de 

espermatócitos II com n=27=23+X1X2X3X4 e n=23 (Figura 2 D) e metáfases 

espermatogoniais com 2n♂=50 (Figura 2 E). Não obtivemos metáfases oogoniais 

em M. schreibersi. Em M. spinosa encontramos apenas espermatócitos II com 

n=27=23+X1X2X3X4 (Figura 2 G). 

Em M. annulata diplótenos revelaram 21 bivalentes autossômicos com quatro 

univalentes sexuais (21II+X1X2X3X4) (Figura 2 H), metáfases 

espermatogoniaismostraram 2n♂=46 (Figura 2 I) e metáfases oogoniais 

apresentaram 2n♀=50 (Figura 2 J).  

Em M. bandeirante diplótenos apresentaram 22 bivalentes autossômicos e três 

univalentes sexuais (22II+X1X2X3) (Figura 2 K) e metáfases oogoniais revelaram 

2n♀=50 (Figura 2 L), não sendo encontradas metáfases espermatogoniais. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Figura 2. – Cromossomos das espécies de Micrathena com número diplóide alto: A-

B. M. nigrichelis. C-D. M. schreibersi. F-G. M. spinosa. H-J. M. annulata. K-L. M. 

bandeirante. A, C, F. Diplóteno com 23 bivalentes autossômicos e quatro univalentes 



 

sexuais. B. Ovogônia com 2n♀=54. d. Metáfase II com n=27=23+X1X2X3X4 e n=23. 

E.  Espermatogônia com 2n♂=50. g. Metáfase II com n=27=23+X1X2X3X4. H. 

Diplóteno com 21 bivalentes autossômicos e quatro univalentes sexuais. I. 

Espermatogônia com 2n♂=46. J, L. Ovogônia com 2n♀=50. k. Diplóteno com 22 

bivalentes autossômicos e três univalentes sexuais. Escala: 10μm. 

 

Espécie com número diplóide baixo (2n=13 e 2n=20) e presença de 

cromossomos metacêntricos/submetacêntricos:Micrathena plana. – 

Nessa espécie obtivemos resultados distintos em duas populações: os espécimes do 

estado de São Paulo revelaram metáfases espermatogoniais com 2n♂= 13, (Figura 

3A), metáfases oogoniais com 2n♀=14 (Figura 3B), sendo apenas um dos dois 

menores pares submetacêntrico e os demais cromossomos metacêntricos, diplóteno 

com seis bivalentes autossômicos e um univalente sexual (6II+X) (Figura 3C) e 

espermatócitos II com n=7=6+X e n=6 (Figura 3D). Já no espécime do estado da 

Bahia, nos quais foram encontrados apenas diplótenos, estes revelaram nove 

bivalentes autossômicos e dois univalentes sexuais (9II+X1X2) (Figura 3E). 

 

 

Figura 3. – Cromossomos de Micrathena plana. A-D Espécimes do estado de São 

Paulo. E. Espécime do estado da Bahia. A- Espermatogônia com 2n♂=13. B- 

Ovogônia com 2n♀=14. C- Diplóteno com 6 bivalentes autossômicos e um 

univalente sexual. D- Metáfase II com n=7 = 6 + X e n=6. E. Diplóteno com nove 

bivalentes autossômicos e dois univalentes sexuais. Escala: 10μm. 



 

 

Impregnação pelo nitrato de prata. –Apenas duas das seis espécies analisadas 

neste trabalho responderam satisfatoriamente a esta técnica, em alguns casos 

devido à baixa disponibilidade de células em divisão. Ag-RONs foram marcadas na 

região terminal de dois cromossomos de M. bandeirante (Figura 4A) e quatro 

cromossomos de M. plana (São Paulo), correspondendo aos quatro nucléolos 

encontrados em intérfase (Figura 4B).  

 

 

Figura 4. – Regiões Organizadoras de Nucléolo pelo Nitrato de Prata(Ag-RONs) em 
metáfases oogoniais de duas espécies de Micrathena submetidas à impregnação 
pelo nitrato de prata. A. Micrathena bandeirante, 2n♀=50. B. Micrathena plana (São 
Paulo) 2n♀=14. No detalhe em B, núcleo interfásico com quatro nucléolos. As setas 
indicam as Ag-RONs. Escala: 10μm. 

 

Comprimento diplóide total do cariótipo (TCL). – O comprimento diploide total do 

cariótipo (Total ChromosomeLength – TCL) obtido foi 163,521 (±26,23) em M. 

bandeirante, 149,914 (±37,27) em M. nigrichelis e 134,379 (±18,18) em M. plana 

(São Paulo) (Figura 5). Os TCL não foram estatisticamente diferentes (Kruskal-

Wallis, p = 0,3021).  

 



 

 

Figura 5. – Distribuição do comprimento diplóide total do cariótipo (TCL), em 

micrômetros,para três das seis espécies de Micrathena estudadas neste trabalho. 

 

DISCUSSÃO 

Dentre as seis espécies de Micrathena analisadas neste trabalho, o número diplóide 

variou de 2n♂=13 a 2n♂=50, cromossomos predominantemente metacêntricos em 

Micrathena plana (São Paulo) e exclusivamente telocêntricos nas demais espécies. 

Quanto ao SCS, foram encontrados os tipos X♂/XX♀, X1X2♂/X1X1X2X2♀, 

X1X2X3♂/X1X1X2X2X3X3♀ e X1X2X3X40♂/X1X1X2X2X3X3X4X4♀. Tamanha diversidade 

conjunta de número diplóide, morfologia cromossômica e SCS dentro de um mesmo 

gênero, é algo inédito dentro de Araneae (ver Araujo et al. 2022). 

Dentre os gêneros de “Micrathenines” (sensu Scharff et al. 2020) que possuem 

dados cromossômicos estão Acacesia, com 2n♂=24=22+X1X2 e Verrucosa, que é 

grupo-irmão de Micrathena, com 2n♂=50=46+X1X2X3X4 e 2n♂=47=44+X1X2X3 

(Souza et al., 2022). Esse mesmo cariótipo 2n♂=50=46+X1X2X3X4 também é 

encontrado em três diferentes clados dentro de Micrathena (Figura 6), por esse 

motivo, propomos que este seja o cariótipo ancestral para estes dois gêneros-

irmãos. 

Reduções independentes teriam dado origem ao cariótipo com 2n♂=47=44+X1X2X3 

encontrado tanto em Verrucosa meridionalis (Keyserling, 1892) quanto em M. 



 

bandeirante, hipoteticamente envolvendo uma fusão in tandem entre dois pares 

autossômicos e do cromossomo X4 com um dos sexuais, bem como o cariótipo 

2n♂=46=42+X1X2X3X4, hipoteticamente envolvendo fusão in tandem entre quatro 

pares autossômicos, encontrado em M. annulata (grupo triangularispinosa) (presente 

trabalho) e M. swainsoni (grupo swainsoni) (Silva, 2019), pertencentes a diferentes 

clados dentro de Micrathena (Figura 6).  

O tipo e a quantidade de rearranjos envolvidos na origem do cariótipo de M.excavata 

(2n♂= 24=22+X1X2) já são mais complexos de se hipotetizar porque ainda existem 

várias lacunas em diversos clados de Micrathena entre aquelas com números 

cromossômicos mais altos e aquelas com números diploides mais baixos (ver Figura 

6). Pode não ter sido o caso de uma fusão envolvendo todos os pares 

cromossômicos de uma vez, pois, em M. macfarlanei (grupo kirbyi) (Silva, 2019), 

filogeneticamente mais próxima do grupo plana(números cromossômicos mais 

baixos) do que de clados de Micrathena com números cromossômicos mais altos, há 

um número intermediário de cromossomos (2n♀= 32), dos quais 18 são 

telocêntricos e 14 metacêntricos. O fato de não terem sido estudados machos, 

portanto sem a determinação do SCS nessa espécie, também prejudica hipóteses 

de evolução cromossômica 

Adiciona-se a isso o fato do resultado de Silva (2019) para essa espécie ter se 

baseado em apenas três células de três exemplares, o que faz a caracterização da 

morfologia menos robusta. Mas independentemente das limitações para se inferir os 

eventos envolvidos na evolução cromossômica, baseando-se no fato de que o TCL 

não mostrou diferença significa entre espécies de Micrathena com números diplóide 

altos e morfologia telocêntrica (M. bandeirante e M. nigrichelis) e número 

cromossômico baixo e cromossomos com dois braços (M. plana São Paulo), não há, 

de forma indireta, indício de perda ou ganho de material genético de forma 

significativa. 

Agora, a evolução dos cariótipos encontrados nas três populações de M. plana a 

partir do 2n♂= 24=22+X1X2, metacêntrico, encontrado na espécie-irmã M. excavata 

(Silva, 2019) (Figura 6), pode ser inferida de forma mais convincente. Inversão 

pericêntrica e fusão in tandem envolvendo quatro pares autossômicos formaram o 

2n♂= 20 = 18+X1X2 encontrado em M. plana (Bahia), cuja morfologia cromossômica 

não foi determinada, mas nessa hipótese sugere-se que sejam também 



 

cromossomos de dois braços. Para originar o cariótipo 2n♂= 13 = 12+X, 

metacêntrico/submetacêntrico, encontrado em M. plana (São Paulo), 

hipoteticamente ocorreu inversão pericêntrica e fusão in tandem envolvendo seis 

pares autossômicos e também entre X1 e X2. Finalmente, em M. plana (Mato 

Grossodo Sul) (Silva, 2019), houve inversão pericêntrica seguida de fusão in tandem 

entre dois pares autossômicos, formando o 2n♂= 11 = 10+X (Figura 7).  

 



 

 

Figura 6.– Cladograma extraído de Magalhães et al. (2017), mostrando a 

configuração cariotípica nas espécies de Micrathena estudadas neste trabalho (em 

vermelho), por Silva (2019) (em verde) e em representantes do grupo externo (em 

preto). Espécies de Verrucosa não foram incluídas nesta filogenia 



 

 

 

Figura 7. – Esquema hipotético mostrando, a partir do 2n♂= 24, X1X2, encontrado 

em M. excavata, a origem dos cariótipos das três populações de M. plana: 2n♂=20, 

X1X2 (Bahia), 2n♂=13, X (São Paulo) e 2n♂=11, X (Mato Grosso do Sul). O número 

dos pares envolvidos nas fusões foi atribuído aleatoriamente. O tamanho dos 

cromossomos é apenas ilustrativo. 

 

A variabilidade cromossômica interpopulacional de M. plana: 2n♂=11, X, 

metacêntricos (Mato Grosso do Sul), estudada por Silva (2019); 2n♂=13, X, 

metacêntricos e um par submetacêntrico (São Paulo) e 2n♂=20, X1X2, com 

morfologia cromossômica não observada, mas hipoteticamente com dois braços 



 

(Bahia) (presente trabalho), sugere que pode tratar-se, na verdade, de um complexo 

de espécies. Levi (1985) já havia mencionado que algumas fêmeas de M. plana 

poderiam pertencer a outras espécies semelhantes e/ou relacionadas e sugerido 

que fêmeas de M. plana que possuem algumas características de M. triangularis 

(C.L. Koch, 1836) poderiam ser híbridos.  

O gênero DysderaLatreille, 1804, (Araneae, não-entelegina, Dysderidae), que 

também apresenta alta diversidade de número diplóide(2n=7 a 2n=40), apesar de 

menor diversidade de SCS (apenas X ou X1X2) e cromossomos exclusivamente 

holocêntricos (Araujo et al., 2022), bem como variabilidade na morfologia externa, é 

um caso em que, segundo Řezáč et al. (2018), há o complexo de espécies 

Dysderaerythrina, composto por diversas espécies que, de acordo com o artigo, 

tiveram rearranjos cromossômicos envolvidos na especiação. Assim, sugere-se a 

importância de um estudo populacional de maior escopo focado apenas em M. 

plana, levando em consideração características morfológicas, cromossômicas e 

moleculares, que poderiam levar a descrição de diversas novas espécies nesse 

possível complexo, como aconteceu no trabalho de Řezáč et al. (2018). 

O padrão de RONs terminais em dois cromossomos, encontrado em M. bandeirante, 

coincide com a descrição de Silva (2019) para espécies de Micrathena também com 

número cromossômico alto (exceto M. perfida que mostrou três cromossomos 

marcados) e deve ser a condição plesiomórfica no gênero. Já em M. plana, há uma 

diferença entre a população de São Paulo e Mato Grosso do sul, pois, apesar de 

ambas possuírem quatro marcações, na população de São Paulo as RONs estão na 

porção terminal de quatro cromossomos e na população de Mato Grosso do sul, 

estudada por Silva (2019), estão na porção terminal de três cromossomos, já que 

um deles tem marcação nos dois braços. Um dos pares marcados na população de 

São Paulo é o único par submetacêntrico dessa população, não encontrado na 

população de Mato Grosso do Sul, o que pode indicar que este par esteve envolvido 

na fusão que originou o cariótipo 2n♂=11, descrito nesta última população (ver figura 

7) e que neste processo houve o rearranjo das RONs entre essas duas populações. 

 

 

 

 



 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

A partir dos dados apresentados neste trabalho e da literatura, é possível concluir 

que: 

- O cariótipo 2n♂=50=46+X1X2X3X4, encontrado em diversos clados de Micrathena e 

no gênero Verrucosa (Souza et al., 2022) provavelmente é o ancestral para estes 

dois gêneros. 

- Uma série de rearranjos deve ter reduzido de forma independente o número 

cromossômico e alterado o SCS e morfologia cromossômica de telocêntrica para 

metacêntrica/submetacêntrica em alguns dos clados de Micrathena, sendo difícil 

traçar toda a evolução cariotípica no gênero com as lacunas ainda existentes. 

- A variabilidade cromossômica interpopulacional encontrada em M. plana e os 

questionamentos de Levi (1985) indicam um possível complexo de espécies. 
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