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Com o uso de ferramentas moleculares é possivel sequenciar genes e
caracterizar populagbes de insetos. Assim, este trabalho teve por objetivo
estudar a variabilidade genética entre subpopulacdes de Anticarsia gemmatalis
Hubner (Lepidoptera: Noctuidae) nas principais regides produtoras de soja,
utilizando sequéncias de genes mitocondriais. Foram coletadas populagbes de
A. gemmatalis nas localidades de: Santa Helena de Goias (GO), Luis Eduardo
Magalhdes (BA); Maua da Serra (PR), Coxilha (RS) e Campo Verde (MT), seu
DNA foi extraido para amplificacdo e sequenciamento. A Analise de Variancia
Molecular (AMOVA) foi aplicada para estimar a estrutura genética utilizando
trés fragmentos do mtDNA, o gene da subunidade de citocromo oxidase |
(CQl), citocromo oxidase Il (COIll) e citocromo B (CytB). A distribuicdo e
frequéncia de haplotipos foi determinada pelo programa TCS. Foi sequenciado
um total de 71 individuos de A. gemmatalis. A subpopulacao de MT apresentou
a menor variagdo na frequéncia dos haplétipos para todas as regides
estudadas. O haplétipo mais representativo foi o h2, sendo encontrado em
individuos da Bahia (9), Parana (1) e Rio Grande do Sul (1). A maior frequéncia
haplotipica foi observada em MT, PR e RS. Na analise das sequencias de A.
gemmatalis foi possivel observar que ha potencial para identificar possiveis
haplétipos que possam caracterizar uma determinada subpopulag¢do. Para isso
seria necessario a utilizacdo de outras ferramentas, como por exemplo,
estudos de PCR-RFLP e analise de outras regides génicas, que possam
contribuir na identificagcdo de haplétipos nas subpopulagbes de A. gemmatalis
no Brasil.
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