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Semelhença molecular e morfométrica entre populações do ácaro 
predador Amblyseius largoensis das Américas e da Ásia
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A caracterização precisa dos agentes de controle biológico é uma etapa fundamental para o suces-
so dos programas de controle de pragas. Recentemente, uma população de Amblyseius largoen-
sis (Muma) (Acari: Phytoseiidae) da Tailândia foi introduzida no Brasil visando avaliar sua eficiên-
cia no controle do ácaro vermelho-das-palmeiras, Raoiella indica Hirst (Tenuipalpidae). O objetivo 
deste estudo foi confirmar a identificação e efetuar a caracterização morfológica e molecular da 
população da Tailândia, comparando-a com as populações presentes nas Américas (Brasil;  Trini-
dad e Tobago) e nas ilhas do Oceano Índico (Reunião e Maurício). Uma população de A. largoen-
sis da Nova Caledônia, Oceania, cujas sequências de DNA estão disponíveis no GenBank, foi incluída 
na análise filogenética. Os dados morfométricos da população de A. largoensis da Tailândia foram 
confrontados com os das populações das Américas e das ilhas de Reunião e Maurício por meio de 
análises univariadas e multivariadas. As análises moleculares foram baseadas em sequências de 
DNA de duas regiões do genoma: o segmento ITS do DNA nuclear e o 12S do DNA mitocondrial. Os 
genótipos (ITS) e haplótipos (12S) foram identificados e as distancias genéticas entre as populações 
de A. largoensis foram calculadas. A filogenia para os dois fragmentos foi construída separadamente 
pelo critério de Máxima Verossimilhança e em conjunto pela analise Bayesiana combinada. A abor-
dagem integrativa revelou variabilidade morfométrica e molecular entre as populações e apontou 
que a população de A. largoensis coletada na Tailândia, na Nova Caledônia, bem como nas Améri-
cas e nas ilhas do Oceano Índico são coespecíficas. As populações das Américas e da Ásia são mais 
próximas entre si do que as das ilhas do Oceano Índico. Hipóteses para explicar esse agrupamento 
foram propostas. Informações genéticas sobre a variabilidade intraespecífica de A. largoensis em 
áreas remotas serão úteis para o desenvolvimento de métodos de diagnóstico molecular.
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