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[GEN-003] MARCADORES MOLECULARES PARA FUNGOS
SIMBIONTES DEAlta E Acromyrmex.

[GEM-001] AUSÊNCIA DA DIFERENCIAÇÃO ISOENZIMÁTICA
ENTRE Haemagogus capricomii E Hg_ janthinomys
(DIPTERA:CULICIDAE).

ISOENZVMATIC DIFFERENTIATION ABSENCE BETWEN
Haemagogus capricomii AND Hg. janthinomys
(DIPTERA:CULICIDAE).
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o gêneroHaemagogus apresenta uma grande diversidade de espécies e
algumasdestassão importantes no ponto de vista epidemiológico por
estaremenvolvidasna transmissão do vínus da febre amarela e pela
atuaçãonamanutençãodo ddo natural desta zoonose. As larvas e fêmeas
de1Ig. Cilpricomii são aparentemente indistinguíveis de Hg. Jantllinomys.
Alrbasespéciesvêm sendo diferenciadas apenas através da genitália do
1I'OCho.Pelosconhecimentosatualmente disponíveis, estes taxa poderiam
IOOStituirnarealidadecomplexo de espéciescuja diferenciação morfológica
idmctl.Destaforma, torna-se necessário a utilização de diversas técnicas
!li! possamser empregadas como ferramentas na elucidação dos
~mas sistemáticosdo grupo. Nesse estudo foram analisadas cinco
lqIJIaçães oriundasde quatro Estados do Brasil. Essaspopulações foram
I!iacionadasa uma das duas espécies através da análise da genitália de
,.m: Hg. jantllinomys (1 população do MT e de GO), Haemagogus
~ii(2 populaçõesdo RJe 1 população de ES). Foram analisadaspor
eetrOCoresemultilocus de enzimas (MLEE). Treze sistemas enzimáticos
lIamensaiadose possibilitou a interpretação de dezesseteloci. A ausência
! Iocusdiagnósticoentre as populações questiona a existência de duas
~distintas.
19oio financeiro: Fiocruz/ IRO/CNPq
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[GEIl·OO2] CITOTAXONOMIA DE Simulium quadrifídum E Simulium
cauchense (DIPTERA: SIMULIIDAE) NA AMAZÔNIA,
BRASIL.

CYTOTAXONOMYOF Simulium quadrifídum AND Simulium
cauchense (DIPTERA: SIMULIIDAE) IN AMAZONIA,
BRAZIL
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Mm quadritidum Lutz e Simulium cauchense Floch & Abonnenc
partedeum grupo de espéciescuja classificaçãosubgenérica ainda

!ilIiroversa.Variaçãoem alguns dos caracteres morfológicos comumente
para a identificação de seus estágios imaturos tem sido

rortradas,o que indica a necessidade de outros meios de identificação
lI!II11itamumaclara definição de seus caracteres e consequentemente

msamcontribuirna resolução da problemática que envolve sua situação
iI!jeI1ériCil.O presente estudo teve como objetivo fornecer dados do
:modebandasdos cromossomos politênicos de larvas destas duas
Ii'ides.O material coletado foi procedente dos Estados de Amapá,
IlWias,Roraimae Rondônia. Foram analisadas um total de 259 larvas
I~ quadrifidum,dasquais 74 (28 fêmeas e 46 machos) foram analisados
~mente, de313 larvas de S. cauchense, apenas 36 (23 fêmeas e 13
afus):oramanalisadas completamente. O baixo número da análise

do conjunto cromossômico é uma indicação da qualidade dos
:'1'()55()fl1OS das espécies analisadas, que na maioria das vezes se
D!SeIItavamenovelados. As duas espécies apresentaram um

ntocromossômicode n = 3. O cromossomo I é metacêntrico,
It!tantoos cromossemos 11 e 11I são submetacêntricos. Não foram
l!EIViIdos polimorfismosentre as populações de larvas das diferentes
Ilidadesde coleta para ambas espécies. Utilizando-se a seqüência
mlSSÔmicade S. quadrifidum como padrão, identificamos as inversões
~ ill!.:1 e IIIL-2 como características de S. ceucnense Esta
aespécietambémapresenta uma inversão heterozigota que indica ser
lI\JfCador sexualligado ao cromossomo X, e está localizada na mesma
. dainversãofixa I1IL-2, que a diferenda de S. quadrifidum. O

~ nudeolar (NO) está presente no cromossomo I e III de S.
msee S. quadrifidum respectivamente, localizado próximo à região
Itomérica.Estes resultados poderão auxiliar na compreensão da
tl\t(açãosubgenéricadestas espécies, e consequentemente contribuirão
resoIll;ãodosproblemas taxonômicos que enfrentam os simulídeos da
•. Brasileira.

chave:CromossomosPolitênicos, Simulium, Amazônia Brasileira.

MOLECULAR MARKERS FOR FUNGI SYMBIOTIC OFF Alta
AND Acromyrmex ANTS
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A sistemática dos fungos simbiontes de Atta e de Acromyrmex é dificultada
pela grande semelhança morfológica destes organismos no estado
vegetativo e pela inexistência, até o momento, de frutificação das culturas
de laboratório. Neste trabalho apresentamos o resultado da busca de
marcadores moleculares capazes de distinguir entre isolados de diferentes
espécies destes gêneros de formigas. A região ITS ribossomal de alguns
destes fungos foi seqüenciada, resultando em poucas diferenças entre os
isolados. No entanto, o desenho e a aplicação de primers para a
amplificação da região IGS-1 ribossomal resultou em uma única banda para
cada isolado, evidenciada em gel de agarose. Uma comparação com
padrões de peso molecular indicou que os amplicons obtidos apresentaram
0,8 e 0,7 Kb para os simbiontes de Atta sexdens e Acromyrmex
subterraneus subterraneus, respectivamente. Portanto, a região IGS-1 é
extremamente promissora para a sistemática molecular destes simbiontes.
Palavras-chaves: Sistemática, IGS-1, simbiose, ONAribossomal.
Apoio Financeiro: FAPESP00/12538-5 (Temático), 97/13383-0 (Jovem
Pesquisador), 00/00381-4 (Bolsa de Doutorado), capes (Bolsa de
Mestrado), CNPq(Bolsa de Iniciação Científica).

[GEN-004] VARIABILIDADE DE RAPD EM POPULAÇOES
GEOGRÁFICAS E ENTRE SEXOS DO PERCEVEJOMARROM,
Euschistus heros.

RAPD VARIATION WITHIN GEOGRAPHIC POPULATIONS
AND BFTWEEN SEXES OF THE NEOTROPICAL BROWN
STINK BUG, Euschistus heros.
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Euschistus heras is the main target of insecticide applications against the
bug complex in soybean crops. In Brazil, the Neotropical Brown Stink Bug
(NBSB) has been the first pest that showed insecticide resistance. The
characterization of these populations is important to manage populations
resistant to insecticides, since sedentary populations have a higher potential
to become resistant. Also protocols to study molecular markers related to
insecticide resistance have been already established. We determined the
RAPOvariability among and within populations of NBSBnatural populations.
Samples of NBSBwere collected from Brazilian soybean fields in Londrina,
Centenário do Sul (PR), Ubiratã, (PR), Cândido Mota (SP), Ponta porã (MS),
and Sapezal (MT), ONA was extracted from the head and prothorax to
diminish the possibilities of contamination with endoparasitoids. Genomic
ONAwas amplified with 10-mer primers. Fifteen primers amplified scorable
bands were used to identify polymorphisms. The genetic similarity matrix
based on RAPO allele frequencies was obtained using Nei's maximum
genetic distance. Because RAPOprofiles for NBSBdiffer according to the
sex of the individual, each sex was analyzed separately. NBSBcollected
from the same areas usually clustered together. The population from
Ubiratã was genetically similar to Ponta Porã. The populations that showed
maximum similarities were from Cândido Mota and Centenário do Sul.
Females collected from Cândido Mota clustered at 42% of similarity with
individuais from Centenário do Sul, and at 65% of similarity among males.
This could be due to distance between both areas is approximately 120 km.
Coinddentally, in both areas cases of populations resistant to
organophosphates have been found. The heterogeneity among individuais
collected from the same geographic area was lower than that observed for
Anticarsia gemmatalis, thus, suggesting that in stink bug populations gene
flow occurs to a lesser extent than in A. gemmatalis populations.
Keywords: molecular marker, soybean pests, intraspecific variability.

[GEN-OOS] IDENTIFICAÇÃO E CARACTERIZAÇAO DA MOSCA
NEGRA DO CITRUS Aleul'OCilnthus woglumi ASHBY
(HEMIPTERA: ALEYRODIDAE).

IDENTIFICATION AND CARACTERIZATION OF THE
CITRUS BLACKFLY Aleul'OCilnthus woglumi ASHBY
(HEMIPTERA: ALEYRODIDAE).
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