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O ACARO VERMELHO DAS PALMEIRAS NO NOVO MUNDO: VARIABILIDADE
GENETICA E POSSIVEIS ROTAS DE INVASAO
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O acaro vermelho das palmeiras, Raoiella indica Hirst, € uma praga invasora importante que
se espalhou rapidamente pelas Américas apds o seu primeiro relato em Martinica, em 2004.
Trata-se de uma espécie polifaga, que ampliou consideravelmente o nimero de plantas
hospedeiras, sobretudo da familia Arecaceae, nas novas areas onde se estabeleceu,
destacando-se como uma ameaca a agricultura e aos ambientes naturais nas Américas. Neste
estudo sao apresentadas evidéncias moleculares para a recente incursdo de R. indica no Brasil
e nas Américas, com base nas sequéncias de DNA de trés regides distintas do genoma: dois
fragmentos do gene citocromo oxidase | (COI), a regido barcoding (690 pb) e o fragmento
DNF-DNR (390pb) (mtDNA); e a subunidade d1-d3 do gene 28S (950 pb) (rDNA). Foram
analisadas populacdes da Ameérica do Sul, Brasil (Roraima, Amazonas, Ceara, Alagoas,
Sergipe, Distrito Federal e Sdo Paulo) e Colombia; Caribe (Martinica, Dominica, Trinidad &
Tobago); Africa (Ilha de Reunifo); Oriente Médio (Oma) e Asia (Malésia e Sri Lanka).
Setenta e sete (h=9), 66 (h=6) e 49 (g=3) sequéncias inéditas foram obtidas para os
fragmentos barcoding, DNF-DNR e d1-d3, respectivamente; sendo h=n° de haplétipos e g=n°
de genotipos identificados. Os hapl6tipos (MtDNA) detectados nas populacfes espalhadas
pelo Brasil e em outras localidades nas Américas sdo comuns e idénticos aos encontrados em
Martinica e estdo presentes na Ilha de Reunido, Malasia, Sri Lanka, Filipinas e na india,
indicando que as populacbes das Américas podem ser provenientes desses paises. Por
questBes historicas e considerando as relacBes entre Ilha de Reunido e Martinica, dois
territorios franceses, pode-se admitir uma introducdo atraves do transito de material vegetal
entre as ilhas. A dispersdo nas Américas pode ter ocorrido a partir de Martinica, por
introducdes diversas de um haplétipo invasor que se encontra espalhado pelo mundo.
Haplotipos diferentes dos predominantes nas Américas foram encontrados no Oriente Médio
(h=4) e na India (h=3). Os resultados das filogenias foram congruentes com aqueles obtidos
para a distribuicdo dos hapl6tipos/gendtipos para os trés marcadores. As implicacdes
econdmicas, de biosseguranga, ecoldgicas e evolutivas dessa incursdo sdo discutidas em
relacdo as préaticas agricolas atuais nas Ameéricas, com destaque para o controle biologico.
Além disso, os resultados sdo interessantes no contexto da biologia das invasdes,
evidenciando o sucesso de uma praga invasora a partir de uma populacdo fundadora.
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