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Aedes (Stegomyia) aegypti € o principal vetor do virus da febre amarela e d(?s quatro sorotipos do
dengue, nas dreas tropicais e subtropicais, e apresenta ampla distribuicdo geogrifica. Foram
analisadas quatro populacdes de A. aegypti, com o objetivo de estimar a variabilidade e divergéncia
genética intra e interpopulacional, utilizando RAPD, para compreender a dinamica populacional e
0s possiveis mecanismos envolvidos na transmissdo dessas arboviroses, e assim, subsidiar em
campanhas de controle. As amostras foram obtidas em Manacapuru (AM), Manaus (AM),
Braganca (PA) e Porto Velho (RO). Os mosquitos foram identificados conforme Consoli &
Lourengo-de-Oliveira (1994), e mantidos em laboratério, segundo Santos et al. (1981). Na analise
molecular utilizou os procedimentos de Wilkerson et al. (1995), para a extragdo, quantificag@o e
amplificacdo do DNA. Foram utilizados dez “primers”: OPAO03 (5’-AGTCAGCCAC-3’), OPA04
(5’-AATCGGGCTG-3’), OPA07 (5-GAAACGGGTG-3’), OPA08 (5'-GTGACGTAGG-3"),
OPA09 (5’-GGGTAACGCC-3’), OPAI1l (5'-CATGCCCGT-3'), OPA14 (5-TCTGTGCTGG-3"),
OPA16 (5'-AGCCAGCGAA-3'), OPA18 (5-AGGTGACCGT-3") e OPA20 (5’-GTTGCGATCC-
3%). Os produtos amplificados foram corados com brometo de etidio (Sng/ul), em gel de agarose a
1,5%, e fotodocumentados. As andlises estatisticas foram obtidas no Programa Tools for Population
Genetics Analyses - TFPGA (Miller, 1997). Os resultados da andlise dos perfis de RAPD revelaram
108 bandas nas quatro populagdes, variando entre 300 e 2200 pb. A variabilidade genética
observada nas quatro populacdes foi bastante elevada, com a percentagem de locos polimdrficos de

97,22 a 98,14 e a heterozigosidade média observada de 0,4199 a 0,4420 (Tabela 1).

Tabela 1 — Estimativa da variabilidade genética em quatro populacdes de Aedes aegypti da Amazdnia Brasileira.

Nimero médio de Percentagem de locos Heterozigosidade média
Populacao
amostras por loco polimérficos * Observada Esperada **
Porto Velho (RO) 2441 98,14 0,4420 04513
Manaus (AM) 26,67 97,22 0,4331 0,4414
Manacapuru (AM) 26,14 97,22 0,4205 0,4287
Braganga (PA) 26,00 97,22 0,4199 0,4282
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* Freqtiéncia do alelo mais comum menor ou igual a 0,95; **Estimativa nido enviesada (Nei, 1978).

Das populacdes analisadas, a de Porto Velho mostrou maior variabilidade (P= 98,14; H,= 0,4420),
enquanto a de Braganca revelou menor heterozigosidade, tanto observada quanto esperada (Ho=
0,4199; H.= 0,4282). O valor de Fy foi de 0,0357 + 0,0054, indicando baixa estruturacio
microgeogréfica, com o indice do “bootstrapping” de 95%, para 1000 replicagdes. Os valores de
distancia genética foram muito baixos (D= 0,0173 — 0,0407), revelando homogeneidade entre as
populagdes. No entanto, conforme mostra a figura 1, estas foram separadas em trés grupos: 1-

Manaus e Porto Velho (D= 0,0173); 2- Bragan¢a (D= 0,0328) e 3- Manacapuru (D= 0,0407).

Figura 1 — Dendrograma agrupando as populacdes de Aedes aegypti com base na distincia geﬁética pelo método ndo
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ponderado de agrupamento de pares com média aritmética - UPGMA (Nei, 1978).
é #
Esses dados estdo de acordo com os obtidos por Fraga et al. (2003), em populacdes de A. aegypti de

Manaus. O alto polimorfismo em Porto Velho pode estar associado, as chances de maior fluxo
génico e ao maior tempo de introdu¢do do vetor nesta regido. Apesar das populagOes estarem
separadas geograficamente, elas sdo muito semelhantes geneticamente, ndo havendo correlagdo

entre a distncia geogréfica e a distancia genética.
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