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Pseudoplusia includens (Walker) (Lepidoptera: Noctuidae) € uma importante
praga, de dificil controle, na cultura da soja no Brasil. Informag¢des sobre a
distribuicdo da variabilidade de suas subpopulagcbes no Brasil ainda sao
restritas, embora os conhecimentos da estrutura genética populacional e do
fluxo génico dessa espécie possam contribuir no delineamento do manejo da
resisténcia a inseticidas e toxinas. Assim, este trabalho teve por objetivo
estudar a variabilidade genética de P. includens nas principais regioes
produtoras de soja, utilizando sequéncias de genes mitocondriais (mtDNA).
Foram coletadas populacdes de P. includens nas localidades de Campo Verde
(MT), Tasso Fragoso (MA), Bela Vista do Paraiso (PR), Santa Helena de Goias
(GO) e Coxilha (RS), totalizando 67 espécimes. O DNA total foi extraido
individualmente, e as regides do mtDNA, citocromo oxidase | (COl), citocromo
oxidase Il (COIll) e citocromo B (CytB) foram amplificadas, purificadas e
sequenciadas. A distribuicdo da variabilidade genética entre e dentro de cada
subpopulagédo foi determinada por meio da Andlise de Variancia Molecular
(AMOVA), usando o programa Arlequin e a frequéncia de hapl6tipos foi
determinada no programa TCS. As subpopulacdées dos estados de Goias e
Maranhdo foram as que apresentaram a maior diversidade haplotipica. O
indice de fixacéo (¢st) obtido pela AMOVA indicou que ndo existe estruturacao
nas subpopulagdes estudadas de P. includens. A auséncia de agrupamento na
analise da rede de haplétipos das sequéncias de mtDNA evidenciou a reduzida
diferenciacao entre as subpopulacoes.
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