Diversidade genética estimada com marcadores ISSR
em populacoes brasileiras de Zabrotes subfasciatus

Giselle Anselmo de Souza™, Marcia Rodrigues de Oliveira Carvalho, Ernane Ronie Martins®,
Raul Narciso Carvalho Guedes® e Luiz Orlando de Oliveira™

(Universidade Federal de Vigosa (UFV), Instituto de Biotecnologia Aplicada & Agropecuaria, Avenida P.H. Rolfs, s/ne, Campus Universitario,
CEP 365700-000 Vigosa, MG. E-mail: gansouza@gmail.com, mrocarvalho@terra.com.br, luiz.ufv@hotmail.com @Universidade Federal de
Minas Gerais, Instituto de Ciéncias Agrarias, Setor de Fitotecnia, Avenida Osmani Barbosa, s/n?, Bairro JK, CEP 39404-006 Montes Claros,
MG. E-mail: ernane-martins@ufmg.br ®UFV, Departamento de Biologia Animal. E-mail: guedes@ufv.br

Resumo — O objetivo deste trabalho foi estimar a diversidade genética de populagdes de Zabrotes subfasciatus,
por meio de marcadores moleculares ISSR. Foram avaliadas 12 populagdes, provenientes de oito estados
brasileiros, no total de 269 individuos. Cinco iniciadores ISSR permitiram a obtencdo do total de 51 fragmentos
polimérficos. A percentagem média de locos polimérficos, dentro de cada populagdo, foi de 83,8%.
A heterozigosidade corrigida de Nei esperada variou de 0,23 a 0,33, com média de 0,29, e o indice de diversidade
genética de Shannon e Weaver variou de 0,29 a 0,48, com média de 0,42. No nivel de espécie, estes dois indices
apresentaram valores de 0,36 e 0,54, respectivamente. A andlise de varidncia molecular mostrou que 66% da
variancia molecular total pode ser atribuida a diferencas intrapopulacionais e que os 34% restantes podem ser
atribuidos a diferencas interpopulacionais. O teste de Mantel mostrou baixa correlagao entre: distancia geogréfica
e diferenciacao genética, identidade genética e diferenciagc@o genética e, distancia genética de Nei e diferenciacao
genética. As populacdes brasileiras de Z. subfasciatus possuem baixa diferenciacdo genética e fraca estruturacao
geogréfica.

Termos para indexag@o: caruncho-do-feijao, diferenciacio genética, indice de diversidade genética, marcadores ISSR.

Genetic diversity estimated through ISSR markers in populations
of Zabrotes subfasciatus

Abstract — The objective of this work was to evaluate the genetic diversity of populations of Zabrotes subfasciatus
through ISSR molecular markers. Twelve populations from eight Brazilian states were sampled in the total of
269 individuals. Five ISSR primers were used and a total of 51 polymorphic bands were obtained. The percentage
of polymorphism within population averaged 83.8%. Nei’s unbiased expected heterozygosity ranged from 0.23 to
0.33, with an average of 0.29, and the Shannon & Weaver’s index of gene diversity varied from 0.29 to 0.48, with
an average of 0.42. At species level, these two indexes were 0.36 and 0.54, respectively. The analysis of molecular
variance showed that 66% of the total molecular variance can be attributed to differences within population,
while 34% was apportioned among populations. Mantel’s test showed a low correlation between: geographic
distance and genetic differentiation, genetic identity and genetic differentiation, and Nei’s genetic distance and
genetic differentiation. The genetic differentiation in Brazilian populations of Z. subfasciatus is low and geographic
structuring is weak.

Index terms: bean bruchid, genetic differentiation, genetic diversity index, ISSR markers.

Introducao de fatores, entre os quais estdo o baixo nivel

tecnolégico empregado no cultivo e a falta de

O Brasil se destaca mundialmente como o maior  cuidados fitossanitdrios adequados, tanto durante o
produtor de feijdo (Phaseolus vulgaris), entretanto,  ciclo da cultura, quanto no armazenamento dos graos
a cultura ainda apresenta baixa produtividade, quando  (Rosolem & Marubayashi, 1994; Borém & Carneiro,
comparada a de outros paises (Abreu, 2005; Borém  2006). Estima-se que entre 20 e 30% das perdas na
& Carneiro, 2006), o que resulta de uma combina¢do  produgéo brasileira possam ser atribuidas as pragas
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que atacam os graos armazenados (Magalhdes &
Carvalho, 1988).

Zabrotes subfasciatus é uma praga que se destaca
quanto as perdas durante o armazenamento de griaos de
feijdo. A espécie é provavelmente origindria da América
Central e se tornou praga agricola, quando se
estabeleceu e passou a se reproduzir continuamente em
graos armazenados. Difundiu-se pelas regides tropicais
e subtropicais, por meio do comércio de sementes e,
atualmente, é cosmopolita e presente nas Américas
Central e do Sul, além de estar amplamente distribuida
na Africa, India e Regido Mediterranea (Southgate, 1978;
Hill, 1990). Os insetos adultos reproduzem-se no campo
durante a formacdo das sementes e, em graos, durante
o periodo de armazenagem. Com a perfuracdo causada
pelos insetos, os graos adquirem sabor desagraddvel e t€ém
seu valor comercial reduzido. Além disso, os insetos
consomem as reservas dos cotilédones e comprometem a
germinacdo e o vigor das sementes (Pimbert & Pierre,
1983; Hill, 1990; Abate & Ampofo, 1996; Yokoyama, 2006).

Para ser efetivo, o controle de pragas requer
entendimento sobre a variacdo genética dentro e entre
populacdes e sobre a distribuicdo geogréfica desta
variacdo. As interacdes bioquimicas e moleculares de
Z. subfasciatus com seus hospedeiros tém sido
intensamente investigadas (Pereira et al., 1995;
Mazzoneto, 2002; Sales et al., 2005), no entanto, pouco
se sabe sobre a extensao da subdivisdo genética dentro
de suas populacdes e entre suas populagcdes. Estudos
sobre a variabilidade genética da espécie sao relevantes,
pois restricdes no fluxo génico entre populacdes t€m
papel importante na evolucao da adaptacao local, o que
inclui desenvolvimento de resisténcia a inseticidas e
estabelecimento de racas hospedeiras (Gonzélez-
Rodriguez et al., 2002).

Os marcadores moleculares podem ser utilizados
como ferramenta para estudos de diversidade genética
entre individuos, dentro e entre populagdes ou espécies
relacionadas. Aebi et al. (2004) conduziram um estudo
com Z. subfasciatus e Z. sylvestris, em que utilizaram
uma das classes mais polimérficas de marcadores
atualmente disponiveis, os microssatélites, ou “simple
sequence repeat” — SSR. Entretanto, os autores
detectaram uma defici€ncia significativa de heterozigotos
com os iniciadores avaliados, o que sugere a presenca
de alelos nulos. Alelos nulos de microssatélites sdo
quaisquer alelos cuja amplificacdo via PCR falha
consistentemente e cuja presenca é problemdtica em
andlises de dados desta classe de marcadores, pois
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podem levar a falsa interpretacdo dos resultados nas
andlises genéticas (Dakin & Avise, 2004). O estudo
aqui apresentado foi conduzido por meio dos
marcadores dominantes ISSR (“inter simple sequence
repeat”) que, embora sejam reconhecidos como
menos polimérficos, foram escolhidos para evitar os
problemas que os alelos nulos de microssatélites
poderiam trazer para as andlises desejadas.
Marcadores ISSR ndo requerem informacdes prévias
de seqiiéncias de DNA da espécie-alvo, produzem
fragmentos com grande reprodutibilidade, quando
comparados a outros marcadores com base em PCR
ndo-especifico como RAPD (Wolfe & Liston, 1998),
por exemplo, e requerem pouca infra-estrutura em
termos de equipamento de laboratdrio para execucao
dos experimentos.

O objetivo deste trabalho foi estimar a diversidade
genética de populagdes de Z. subfasciatus, por meio
de marcadores moleculares ISSR. Os objetivos
especificos foram avaliar o nivel de variagdo de ISSRs
em Z. subfasciatus, estimar os niveis de particdo da
variacdo genética dentro de populacdes e entre
populacdes, e avaliar se haveria associag¢do
significativa entre a distribuic@o geografica atual da
praga no Brasil e a distancia genética no nivel de
populacdes.

Material e Métodos

Amostras de feijao (Phaseolus vulgaris) ndo-
expurgado e com sinais de infestagdo por Zabrotes
subfasciatus — presenca de ovos ou orificio de
emergéncia de adultos presentes no tegumento dos graos
— foram obtidas de produtores rurais, com histérico de
producdo prépria de sementes e baixa escala de
producio, por intermédio das empresas de extensao rural
dos estados brasileiros amostrados. Cercade 2502 500 g
de graos foram trazidos do campo para o Laboratério
de Biologia Molecular II, no Instituto de Biotecnologia
Aplicada a Agropecudria (Bioagro), da Universidade
Federal de Vicosa, onde foram mantidas individualizadas
e em condi¢des de multiplicacdo do inseto. Apds a
primeira eclosdo dos ovos em laboratdrio, os insetos ainda
vivos foram fixados em etanol 70%, para etapa posterior
de extragdo de DNA. A identificacdo do inseto foi
confirmada por observagdo visual de caracteristicas de
morfologia externa, principalmente coxa posterior
(Pereira & Almeida, 2001), sob microscdpio
estereoscopico.
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Foram avaliados 269 individuos de Z. subfasciatus,
provenientes de 12 populagdes, distribuidas em oito
estados brasileiros. As coordenadas geogréaficas dos
locais de coleta das amostras (Tabela 1) foram estimadas
com base na localizag@o da cidade de origem, por meio
do aplicativo Google Earth versdo 3.0. Este aplicativo
também foi utilizado para o célculo das distancias
geograficas entre as populacdes. Os dados de distancias
geograficas foram utilizados para construir uma matriz
e correlaciond-la a matriz de diferenciacdo genética
(Fsr) das populacdes.

Com base em modificacdes do protocolo adotado por
Clark et al. (2001), foi extraido o DNA gendmico total
de cada inseto individualmente e, apds a etapa de
extracdo, o DNA foi ressuspenso em tampao TE.
A concentracdo final da solucdo de DNA extraido de
cada amostra foi obtida pela comparacdo de aliquotas
de cada solucdo com amostras de DNA do fago A, cuja
concentracdo era previamente conhecida. O DNA de
cada amostra foi entdo mantido a -20°C para uso
subseqiiente.

A escolha dos iniciadores de ISSR comegou por meio
de um teste preliminar de amplificacdo realizado em
26 deles, provenientes do conjunto 9 da University of
British Columbia. A amplificacdo foi conduzida com
DNA amostrado de quatro individuos, escolhidos
aleatoriamente e provenientes de duas populacdes
distintas. Somente iniciadores que permitissem a
obtencdo de fragmentos de alta intensidade, quando
avaliados em gel de agarose, foram selecionados para a
préoxima fase de avaliagdo. Foram selecionados
15 iniciadores entre os 26 testados; os 11 iniciadores
restantes foram descartados do estudo, pois ndo

Tabela 1. Localizacdo das 269 amostras de Zabrotes
subfasciatus e tamanho da amostra (N).

Localidade N Latitude (S) Longitude (W)
Rio Branco, AC (RIB) 23 09°58'51" 67°49'13"
Prado, BA (PRA) 22 17°21'04" 39°13'09"
Cruz das Almas, BA (CRA) 21 12°40'12" 39°06'37"
Laranja da Terra, ES (LAT) 24  19°54'00" 41°04'12"
Ordalia, GO (ORD) 24 16°12'39" 49°44'18"
Itaugu, GO (ITA) 14 16°11'57" 49°36'03"
Montalvania, MG (MON) 24 14°25'42" 44°22'34"
Montes Claros, MG (MOC) 24  16°41'33" 43°49'47"
Paracatu, MG (PAR) 22 17°12'00" 46°52'12"
Ponta Pora, MS (PPO) 23 22°31'51" 55°43'49"
Alta Floresta, MT (ALF) 24 09°54'00" 55°54'37"
Colorado, PR (COL) 24 22°49'47" 51°58'55"

apresentaram produtos de amplificacdo ou a
amplificacdo foi de intensidade muito fraca.

Em seguida, foram testadas condicdes de reacao,
de forma a otimizar as amplificacdes para cada um
dos 15 iniciadores anteriormente escolhidos. Foram
testadas diferentes concentracdes dos vdrios
componentes de PCR, inclusive: temperatura de
hibridac@o daqueles pré-selecionados (43 até 56°C),
concentracdo de MgCl, (1,5 mM ou 2 mM),
concentracdo de formamida (1 ou 2%) e quantidade
de DNA. Os padrdes de fragmentos que cada
iniciador produziu, em cada combinac¢do de fatores,
foram inspecionados visualmente, tendo-se observado
areprodutibilidade e a intensidade dos fragmentos e
a presenca de polimorfismo. Finalmente, foram
escolhidos cinco iniciadores entre os 15 testados
(Tabela 2).

As reacdes de amplificacdo foram realizadas em
volume total de 15 puL e consistiram de: 1% de formamida
(iniciadores 808, 811 e 891) ou 2% de formamida
(iniciadores 807, 809); 2 mM de MgCl, (iniciadores 807,
808, 811 e 891) ou 2,5 mM de MgCl, (iniciador 809);
0,5 U de Taq polimerase (Phoneutria); 10 a 20 ng de
DNA molde; 0,2 mM de cada dNTP; 0,2 M de iniciador;
10 mM Tris-HCI pH 8; 50 mM KClI; 0,1% de Tween-
20; e 4gua ultrapura.

As amplificacdes foram realizadas em termociclador
Modelo 9700. As condi¢des de amplificagdo foram
adaptadas de Huang & Sun (2000): etapa inicial de
desnaturacdo de 94°C por 5 min, seguida por 35 ciclos
de 94°C por 45 s, 45 s para hibrida¢do do iniciador (com
temperatura de hibridacdo especifica para cada um),
72°C por 1 min e 50 s, e uma etapa adicional de extensdao
de 72°C por 7 min. Os produtos da amplificacdo foram
separados por eletroforese em gel de agarose 1,5% em
tampdo TBE (90 mM Tris-base, 90 mM 4cido bdrico e
2 mM EDTA), com tensdo constante de 110 V.
Posteriormente, os géis foram corados em solucdo de

Tabela 2. Iniciadores ISSR utilizados para amplifica¢do, com
temperatura de anelamento (Tm) e niimero total de fragmentos .

Codigo Seqiiéncias (5’-3") Tm (°C)
UBC 807 (AG)T 50°C
UBC 808 (AG)C 54°C
UBC 809 (AG)sG 51°C
UBC 811 (GA)C 51°C
UBC 891 HVH (TG),"" 47°C
OH = (A, C ou T).
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brometo de etidio 0,6 ng mL-!. Os fragmentos foram
visualizados por meio de luz ultravioleta, e as imagens
foram digitalizadas em sistema de captura de imagens.
O tamanho dos fragmentos amplificados foi estimado
por comparagdo com marcador molecular de 100 pb
DNA Ladder.

Os fragmentos de ISSR foram tratados como
marcadores dominantes e julgados como caracteres
bindrios: presente (1) ou ausente (0). Em andlises
subseqlientes, somente foram considerados os
fragmentos polimérficos que puderam ser julgados de
forma reproduzivel em todos os individuos analisados.
Fragmentos cuja presenca era inconsistente ou que
foram observados como fragmentos fracos e de pequena
reprodutibilidade, em todos os individuos, foram excluidos
das andlises finais. Uma matriz bindria (presenga ou
auséncia do fragmento) foi obtida e com ela estimaram-
se os indices de diversidade genética dentro de e entre
populacdes. Marcadores dominantes ndo permitem que
os individuos heterozigotos sejam distinguidos na amostra
estudada. Assim, a freqiiéncia dos alelos em populacdes
com acasalamentos ao acaso, como é o caso das
populacdes de Z. subfasciatus, pode ser inferida pelo
equilibrio de Hardy-Weinberg. O programa POPGENE
versdo 1.3 (Yehet al., 1999) foi utilizado para se calcular
a estatistica da variacdo genética de cada populacio
pelo pressuposto de que as populacdes estdo em equilibrio
de Hardy-Weinberg. As estimativas incluiram a
percentagem de locos polimoérficos (P), heterozigosidade
esperada (Hg) e indice de diversidade genética de
Shannon (I).

Estimou-se o valor de diferenciacdo genética, Fgsr,
que representa um indice de diferencia¢do genética da
populacdo e determina as propor¢des da variabilidade
genética total que se referem as diferencas genéticas
entre populacgdes e as diferencas entre individuos (Mork,
2000).

A andlise de varidncia molecular (AMOVA) foi
realizada por meio do programa Arlequin versdo 3.1
(Excoffier et al., 2005). A arvore filogenética foi obtida
pelo método UPGMA (“unweighted pair group method
with arithmetic mean™) e pelo programa MEGA
versdo 3.1 (Kumar et al., 2004), a partir dos valores de
Fsr. O teste de Mantel (Mantel, 1967), implementado
pela rotina MXCOMP no programa NTSY S-pc, versdao
2.2K, com 9.000 permutagdes ao acaso, foi usado para
investigar a correlacio entre Fgr, a identidade genética
de Nei e a diversidade genética de Nei, com base nas
matrizes cofenéticas.

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.43, n.7, p.843-849, jul. 2008

Resultados e discussao

Os cinco iniciadores ISSR selecionados permitiram a
obtencdo de 52 fragmentos, dos quais apenas um foi
monomorfico e, portanto, excluido da andlise. O nlimero
de fragmentos por iniciador variou entre 7 e 13, mas,
em média, foram obtidos 10 fragmentos. O polimorfismo
dentro de cada populacgdo variou de 74,51% (populacoes
PAR e RIB) a2 92,16% (populacdo ALF), com média de
83,82% (Tabela 3). Estes resultados indicam que os cinco
iniciadores utilizados foram satisfatdrios para a detec¢ao
de polimorfismo, nas populacdes de Z. subfasciatus
analisadas.

Pelo acasalamento ao acaso e o equilibrio de Hardy-
Weinberg, os valores da heterozigosidade esperada
corrigida de Nei (1978) (Hg) variaram de 0,1281 a 0,3281,
com média de 0,270. Os indices de diversidade genética
de Shannon & Weaver (1949) (I) variaram de 0,1893 a
0,4805, com média de 0,3870 (Tabela 3); no nivel de
espécie, estes dois indices apresentaram valores médios
de 0,3626 ¢ 0,5381, respectivamente.

Por meio da AMOVA, foi realizada a particdo da
variacdo genética em dois niveis: dentro de populacdes
e entre populacdes. Essa particio da AMOVA
mostrou maior variacao genética dentro da populacao,
com 66% da variacdo total, e os 34% da variacao
genética restante foram observados entre populacdes.
Os valores de variacdo genética foram significativos

Tabela 3. Diversidade genética dentro de populagdes de
Zabrotes subfasciatus ¢ em nivel de espécie!.

Populacio” N P (%) Hg 1

RIB 23 74,51 0,2765 0,4074
PRA 22 82,35 0,2827 0,4228
CRA 21 86,27 0,3281 0,4795
LAT 24 86,27 0,3114 0,4608
ORD 24 80,39 0,2829 0,4187
ITA 14 86,27 0,2781 0,4230
MON 24 88,24 0,2948 0,4418
MOC 24 88,24 0,2253 0,3538
PAR 22 74,51 0,2710 0,3259
PPO 23 88,24 0,3256 0,4805
ALF 24 92,16 0,2908 0,2908
COL 24 78,43 0,2953 0,4351
Média 22 83,82 0,2885 0,4117
Espécie 269 100 0,3636 0,5393

(DN, tamanho da amostra; P, percentagem de polimorfismo;
Hg, heterozigosidade esperada corrigida de Nei (1978) (assumido o
equilibrio de Hardy-Weinberg); I, indice de diversidade genética de
Shannon & Weaver (1949). @DRIB, Rio Branco, AC; PRA, Prado, BA;
CRA, Cruz das Almas, BA; LAT, Laranja da Terra, ES; ORD, Ordalia,
GO; ITA, Ttaugu, GO; MON, Montalvania, MG; MOC, Montes Claros,
MG; PAR, Paracatu, MG; PPO, Ponta Pord, MS; ALF, Alta Floresta,
MT; COL, Colorado, PR.
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para as duas fontes de variacdo, com probabilidades
calculadas por 1.000 permutagdes ao acaso. O valor
de diferenciacdo genética das populagdes (Fsr) foi
0,3358, obtido pela AMOVA, e foi significativo
(p<0,001) com probabilidades calculadas por
1.000 permutacdes ao acaso. Os valores de Fgp entre
pares de populagdes variaram de 0,0680 a 0,6165.
Todos os valores encontrados entre pares de
populacdes foram significativos a 5% de
probabilidade.

A identidade genética de Nei, calculada entre pares
de populacdes, variou de 0,7226 (MOC e PPO) a 0,9452
(PRA e MON), valores estes que, por serem proximos
a 1, mostram o alto grau de similaridade genética entre
as populacdes avaliadas. A distincia genética de Nei,
calculada para inferir a divergéncia genética entre
populacdes, variou de 0,0640 a 0,3250, e seu menor valor
foi observado entre os pares de populacdes MOC e PRA,
enquanto o maior valor foi observado entre os pares
MOC e PPO. MOC ¢ uma populacdo origindria de
Montes Claros, MG, e PRA ¢ origindria de Prado, BA,
distante quase 500 km de MOC. PPO estd localizada
em Ponta Pord, MS, a aproximadamente 1.700 km de
MOC.

Os valores de distancia genética de Nei foram
empregados para a constru¢do do dendrograma com o
método UPGMA (Figura 1). A populacdao ALF,
amostrada em Alta Floresta, MT, mostrou-se
completamente diferenciada das demais populagdes
analisadas e formou um grupo exclusivo. Com excecao
de ALF, a andlise do dendrograma identificou dois
subgrupos principais, cujas composicdes mostram que
ndo ha relagdo clara entre distancia genética e distancia
geografica. O primeiro subgrupo agregou a populacdo
amostrada no Acre (RIB), juntamente com populagdes
encontradas nos estados do Parana (COL), Mato Grosso
do Sul (PPO), Goias (ORD e ITA), Bahia (CRA) e
Espirito Santo (LAT). O segundo subgrupo apresentou
discreta relacdo entre distribuicdo geografica das
populacdes e composi¢do do subgrupo, uma vez que ele
contém populacdes amostradas em localidades
geograficamente proximas, das quais trés sdo do Norte
e Noroeste de Minas Gerais (MOC, MON, PAR) e uma
do Sul da Bahia (PRA). O teste de Mantel mostrou baixa
correlagcdo entre: os valores da distdncia geografica e
Fsr, (r =-0,000708, plZ;amd<Zyps] = 0,5332); identidade
genética de Nei e Fgr (r=-0,24190,
PlZamd<Zqps] = 0,0888); e distancia genética de Nei e
Fsr(r = 0,25470, p[Zamd<Zqps] = 0,9223).

Os insetos amostrados para o presente estudo foram
obtidos em propriedades rurais com produg@o prépria
de sementes e baixa escala de producio.
Deliberadamente, ndo foram amostrados insetos
provenientes de produtores com grandes dreas de
plantio. A escolha desta estratégia de coleta teve como
objetivo maximizar as chances de amostrar insetos
provenientes de populagdes localmente adaptadas e que,
potencialmente, poderiam estar sob menor influéncia de
fluxo génico associado a dispersdes recentes, mediadas
por atividades humanas. Foram utilizados somente insetos
recebidos vivos ou oriundos da primeira eclosao dos ovos,
que vieram juntamente com os graos de feijao das dreas
de cultivo. Insetos que surgiram da multiplicagdo em
condic¢des de laboratdrio foram descartados do estudo,
para ndo alterar as freqiiéncias génicas originalmente
presentes nas populacdes multiplicadas em condicdes
de campo.

Estudos que tratam da capacidade de dispersdo de
populacdes naturais de bruquideos, especialmente
Z. subfasciatus, ndo estdo disponiveis na literatura.
Dispersdo a longa distincia, apenas com auxilio de
correntes aéreas, parece ser bastante improvavel para
bruquideos, pelo menos assim foi considerado para
Acanthoscelides pallidipennis (Tuda et al., 2001).

LAT
j’_: .
PPO

ORD

RIB

COL
PAR

MOC

I

MON

ALF

0.10 0,08 0.06 0,04 0,02 0,00

Figura 1. Dendrograma obtido pelo método UPGMA, com
base nas distancias genéticas de Nei (1978), tendo-se utilizado
51 fragmentos de ISSR detectados em 12 populacdes de
Zabrotes subfasciatus. LAT, Laranja da Terra, ES;
ITA, Ttaugu, GO; PPO, Ponta Pora, MS; ORD, Ordilia, GO;
CRA, Cruz das Almas, BA; RIB, Rio Branco, AC;
COL, Colorado, PR; PAR, Paracatu, MG; MOC, Montes
Claros, MG; PRA, Prado, BA; MON, Montalvania, MG;
ALF, Alta Floresta, MT.
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Entretanto, dispersdo a longa distancia mediada por
atividades humanas, como por exemplo, a livre
movimentacao de graos ndo-expurgados pelo territério
nacional, pode ser um mecanismo facilitador, que permite
a Z. subfasciatus colonizar de maneira eficaz novas
dreas geograficas, que ndo poderiam ser atingidas
facilmente por meios naturais de dispersdo.
Os resultados obtidos no presente estudo apdiam a
conclusdo de que as populacdes de Z. subfasciatus
possuem estruturacdo genética fraca. Eles indicam que
populacdes proximas, em termos de geografia, ndo sdao
necessariamente aquelas mais similares quanto a genética,
e que a diversidade genética intrapopulacional € pequena
e, portanto, hd um extenso fluxo génico contemporaneo
entre populacdes geograficamente distantes.

Virios fatores podem ter contribuido para a baixa
diversidade genética e fraca estruturacdo geogréfica
detectada neste estudo. Z. subfasciatus ndao é uma
espécie nativa do Brasil, e sua introducio no pais tem
provavelmente origem recente. E comum encontrar
espécies introduzidas com baixos niveis de diversidade
genética, pois a diversidade encontrada em dreas recém-
colonizadas € composta apenas de uma pequena parcela
da diversidade genética existente nos centros de origem,
em razdo do efeito do fundador (Kim & Sappington,
2004). Z. subfasciatus se reproduz continuadamente
durante o ano, inclusive em hospedeiros alternativos a
P vulgaris e P. lunatus, seus hospedeiros primarios (Hill,
1990). Embora os mecanismos de dispersdao a longa
distancia ndo sejam conhecidos, uma alta mobilidade local
permitiria que individuos de Z. subfasciatus estabelecessem
migracdes entre lavouras proximas, o que impediria, assim,
o aparecimento de populagdes geneticamente
diferenciadas. Embora este estudo tenha usado somente
insetos provenientes de pequenas propriedades rurais, com
producdo prépria de sementes, € possivel que outros
aspectos ndo avaliados, como por exemplo, a fonte
original das sementes e a proximidade da lavoura das
vias de transporte de griaos ou de outras lavouras com
histérico de producio distinto tenham influenciado a
amostragem de populacdes geneticamente isoladas.

Conclusoes

1. A variabilidade genética entre as populacdes
brasileiras de Zabrotes subfasciatus é baixa.

2. A variacdo genética intrapopulacional (66%) é
maior do que a variacdo genética interpopulacional
(34%).
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3. As populacdes de Zabrotes subfasciatus avaliadas
ndo se apresentam geograficamente estruturadas no
Brasil.
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