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INTRODUCAO

A ordem Trichoptera Kirby, 1813 é uma ordem de insetos com cerca de 15.000 espécies distribuidas em 49
familias (Morse 2015), tornando-a maior ordem de insctos estritamente aqudticos (Zhang e Shear 2007).
Dentre as familias de Trichoptera destaca-se Hydropsychidae Curtis, 1835 sendo a terceira maior familia da
ordem (Holzenthal et al. 2007b). Um dos géneros pertencentes a essa familia é Synoestropsis Ulmer, 1905,
com distribui¢io geografica que vai desde o nordeste da Argentina até o sul do México (Flint et al. 1999b).
Esse género é composto por 10 espécies, entre elas, a espécie em estudo Synoestropsis grisoli Navds, 1924.
Quando comparada a outras espécies do género, o S. grisoli apresenta caracteristicas tnicas, como grande
diversidade no padrio de manchas que aparecem em seu térax.

Apesar de, em nivel genérico, o grupo ser bastante singular, ¢ possivel detectar pequenas variagoes
morfoldgicas entre os individuos coletados (Pes, com. pessoal). Entretanto, nio existe uma caracterizacio
molecular para a espécie, o que dificulta estabelecer se existe alguma correspondéncia dos resultados
moleculares aliada a essas sutis mudancas fenotipicas.

Realizamos a caracterizagio de diferentes populagoes, tomando por populagio espécimes de uma mesma drea
geografica, para aumentar o conhecimento na 4rea de taxonomia. Para realizar isso foi necessirio utilizar

dados moleculares, como o marcador mitocondrial Citocromo Oxidase I (COI).

MATERIAL E METODOS

Foram coletados um total de 35 individuos, com espécimes provenientes de sete estados brasileiros diferentes:
Amazonas, Roraima, Rondoénia, Bahia, Mato Grosso, Espirito Santo e Rio Grande do Sul. Foram usados sete
individuos do Amazonas, um de Roraima, quatro de Rondénia, cinco da Bahia, quatro do Mato Grosso, um
do Espirito Santo e oito do Rio Grande do Sul. O DNA de cada individuo das diferentes localidades foi
extraido pelos métodos destrutivo e nao destrutivo no laboratério de Bioprospegio e Bioativos de Insetos do
INPA. A amplificagio de uma regido 648 pb do gene mitocondrial Citocromo C Oxidase I, foi feita pela
reacio em cadeira da polimerase (PCR) utilizando os primers 1057F e 1278R.

O que se originou da PCR realizada passou por uma eletroforese em gel de agarose 1%. As amostras que
amplificaram foram purificadas utilizando o método enzimdtico (EXO-FastAP) e, em seguida, sequenciadas
conforme proposto por Platt et al. (2007).

As sequéncias obtidas foram alinhadas e editadas no programa BioEdit v. 5.0.6 (Hall 1999). No programa
Arlequin (Schneider et al. 2000) foram calculados os pardmetro de diversidade genética. A matriz de distincia

genética, calculada utilizando o modelo de substituigio de bases nucleotidicas Kimura-2-Pardmetros (k2P) e a
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drvore, utilizando o método Neighbour-Joining (N]), foram construidas no programa Mega 5 (Tamura et al.

2011).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Com os diferentes individuos de Synoestropsis grisoli foram obtidas 35 sequéncias com 621 pares de bases
(pb), dos quais 283pb foram polimérficos e desses 215pb foram informativos para parcimonia.

Ap6s a andlise da drvore filogenética e da rede de haplétipos construidas nao foi visualizada a formagio de
grupos. Os individuos que imagindvamos fazer parte de uma mesma populagio por procederem de pontos
préximos nos mesmos estados nao se agruparam nos filogramas, como se era esperado, com exce¢ao daqueles
encontrados no estado da Bahia. Nio existiu, também, grande suporte que nos possibilitou afirmar o grau de

parentesco. Tudo isso nos leva a creditar que nao existe estruturagao populacional.
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Figura 1. Arvore de Neighbor Joining de Synoestropsis grisoli gerada com gene COI na qual os individuos do Estado da
Bahia sdo representados por azul claro, Amap4 laranja, Mato Grosso cinza, Roraima marrom, Rio Grande do Sul rosa,
Rondénia azul escuro, Amazonas verde e Espirito Santo roxo.
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Apesar de ndo haver uma estruturagio geogrifica, podemos perceber que hd a clara formacio de clados dentro
dessa espécie. E muitos desses clados possuem suporte elevado. A distincia genética dentro de cada clado
(minima 6,38 ¢ mdxima de 7,82) é menor do que aquela apresentada entre os clados (minima 9,5 ¢ médxima
de 25,3). Ainda assim, a distincia apresentada é bem maior do que o esperado para individuos pertencentes a
mesma espécie. Esse resultado pode indicar que nio estamos lidando com apenas uma espécie e sim com um
complexo de espécies cripticas.

A distincia genética foi investigada com a adi¢do do outra espécie do mesmo género, a S. furcata, para anélise
de como ocorre a variagao entre espécies diferentes jd conhecidas. Também encontramos um grupo formado
por individuos que, por conta dos dados moleculares e andlises morfoldgicas achamos ser uma espécie nova.
Nao fomos capazes de achar o barcoding gap, ja que os valores de distdncia genética interespecificos (minima
11,7 e médxima de 29,9) se sobrepoem aos valores de distincia intraespecificos. Entretanto as inferéncias
devem ser feitas com cuidado jd que o ntimero de espécimes usados para o estudo foi muito baixo e, por essa
razdo, possa nio ser representativa. Aliado a isso foi usado apenas um marcador e ele pode nao ser aquele com
os melhores resultados, por isso, tentou-se usar a Histona, um marcador nuclear, para comparagio. Os

resultados obtidos nao foram satisfatérios.

CONCLUSAO

Os resultados apontam a existéncia de um complexo de espécies em vez de uma sé espécie de S. grisoli, por
conta da alta distAncia genética entre os individuos de localidades diferentes e mesmo entre aqueles dentro de
uma mesma localidade. Entretanto, alguns trabalhados feitos sobre andlise genética da ordem com outras
espécies de Trichoptera mostram que uma alta variabilidade genética entre individuos da mesma espécie. O
estudo também aponta que ndo hd relacio entre a variacio genética interpopulacional e a distincia geogréfica.
Trabalhos posteriores se beneficiariam com o aumento do ndmero amostral, com a utilizacdio de novos
marcadores moleculares, que poderiam dar informagio que nio conseguiram ser obtidas com o COI e com a
investigagio de novos caracteres morfolégicos. E necessdrio analisar novamente os resultados para se encontrar

diferencas morfolégicas que expliquem essa estruturacio.
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