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Resumo

A doenca de Chagas é considerada uma das doencas negligenciadas da América
Latina e seu agente etioldgico € o Trypanosoma cruzi, transmitido por insetos
hematofagos, conhecidos como barbeiros, que pertencem a subfamilia
Triatominae. Dentro dessa subfamilia, inclui-se Panstrongylus megistus,
considerado um dos principais vetores da doenga de Chagas. Sua importancia
epidemioldgica para esta doenga se deve a sua alta capacidade de domiciliagéo,
sendo frequentemente encontrada nos ambientes domiciliares. Porém, essa
capacidade de domiciliagdo apresenta diferencas entre regides, pois em alguns
locais, a espécie € considerada silvestre. Uma das possibilidades para explicar
esse fato é por meio da filogeografia, que estuda os processos que influenciam a
distribuicdo geografica de linhagens de espécies ou de populagbes de uma
espécie. Desse modo, com base nos padrbes filogeograficos de P. megistus, o
estudo tem como objetivo correlacionar as diferentes capacidades de domiciliagao
das populagdes de Panstrongylus megistus a partir de seus padrdes
filogeograficos. Para isso foram utilizados os marcadores moleculares DNA
mitocondrial, representado pelo gene Citocromo b Oxidase (Cytb) e sequéncias
intergénicas de rDNA, contendo gene 5.8S, Espacador Interno Transcrito 1(ITS1)
e 2(ITS2). Analisou-se 16 sequéncias de Cytb e 26 sequéncias de rDNA,
provenientes de populagdes diferentes, obtidas no banco de dados do GenBank.
Foram realizadas analises filogenéticas de Inferéncia Bayesiana, diversidade
haplotipica, redes de haplétipos, AMOVA, analise de Fst e teste de Mantel. Os
resultados apresentaram fraca estrutura genética associada a distribuicdo
geografica das populagdes. Além disso, as populacdes analisadas apresentaram
baixa diversidade e variancia genética entre si, 0 que pode ser explicada por uma
expanséo recente das populagdes a partir de uma populagédo ancestral, original da
Mata Atlantica. A dispersdo ativa e passiva da espécie justifica sua ampla
distribuicdo geografica pelo pais, o que levou populagdes da espécie para regides
de condigdes ambientais diferentes das quais a espécie € habituada. Devido a

isso, algumas populagdes encontraram nos domicilios condigdes microclimaticas



favoraveis, além de fonte alimentar, que favoreceram a adaptagdo dessas
populacdes ao ambiente domiciliar, se separando das populacdes silvestres. O
desmatamento causado por agao antropica também influenciou na capacidade da
domiciliacdo de algumas populag¢des, devido a destruicdo dos ecoétopos naturais
da espécie e reducao de fontes alimentares. Estudos futuros com maior niumero
de populagbes analisadas e marcadores moleculares podem apresentar
informagdes mais completas e bem resolvidas quanto aos padrdes filogeograficos

da espécie.

Palavras-chave: Panstrongylus megistus, filogeografia, distribuicdo geografica,

domiciliagao, dispersao.



Abstract

Chagas disease is considered one of the negleted tropical diseases of Latin
America and its etiological agent is Trypanosoma cruzi, transmitted by
hematophagous bugs, known as kissing bugs, which belong to the subfamily
Triatominae. Within this dubfamily, there is Panstrongylus megistus, one of the
main vectors of Chagas disease in Brazil. Its epidemiological importance for
Chagas disease is due to its high domiciliation capacity, commonly found in
domestic environments. However, its domiciliation capacity is different between
regions, because in some areas, this species is considered sylvatic. One of the
possibilities to explain this fact is phylogeography, which is the study of the
processes that influence geographical distribution of genealogical lineages.
Thereby, based on the phylogeographical patterns of Panstrongylus megistus, this
thesis aims to correlate the different domiciliation capacities of P. megistus
populations. The phylogeographyc analyses was based on fragments of the
mitochondrial gene Cytochrome b (Cytb) and ribosomal DNA intergenic region
(rDNA), comprising complete internal transcribed spacer (ITS)-1, 5.8S, and ITS-2
sequences. 16 sequences of cytb and 26 sequences of rDNA, from different
populations, were analysed. All the sequences were obtained from GenBank.
Phylogenetic analyses of Bayesian Inference, haplotype diversity, haplotype
network, AMOVA, Fs analysis and Mantel test were performed. The analyses
showed poor genetic structure associated to geographical distribution of the
populations. Besides, the analyses showed poor diversity and genetic variance
between populations, which suggests a recent population expansion from na
ancestral population, originated in the Atlantic Forest. Active and passive
dispersion explains the specie’'s wide geographical distribution in Brazil, which led
some populations to spread to regions with different environmental conditions.
Thereby, some populations found in the domiciles, favourable microclimatic
conditions and food source, which favoured the adaptation of these populations to

the domiciles, becoming isolated from other sylvatic populations. Deforastation



caused by human activities has also played na import role on the domiciliation of
some populations, because of the destruction of natural ecotopes and reduction of
food sources. Future research with bigger number of populations analysed and
molecular markers can present more complete and resolved information regarding

phylogeographical patterns of P. megistus.

Keywords: Panstrongylus megistus, phylogeography, geographical distribution,

domiciliation, dispersion.
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Introducgao

A Doencga de Chagas é uma infecgao cronica e potencialmente fatal causada pelo
protozoario Trypanosoma cruzi Chagas, 1909 (Kinetoplastida, Trypanosomatidae)
(PEREIRA et al., 2013). De acordo com a Organizagdo Mundial da Saude (OMS),
estima-se que entre 6-7 milhdes de pessoas estejam infectadas no mundo,
principalmente na América Latina, onde é endémica e continua sendo um dos
principais problemas na saude publica, sendo classificada como uma doenca
tropical negligenciada (DIAS, SILVEIRA, SCHOFIELD, 2002; WHO, 2019). Apesar
de a transmisséo vetorial ser considerada a forma habitual de transmisséo, a
transmissao por via oral tem sido responsavel pela maioria dos casos de surtos da
forma aguda da doenca nos ultimos anos no pais (MAGALHAES-SANTOS, 2014).

A infeccdo causada por T. cruzi ocorria entre mamiferos e triatomineos silvestres,
depois passou a acometer animais domeésticos e seres humanos, sendo
considerada uma enfermidade do meio rural (WHO, 2012). Porém o
desmatamento e avanco da urbanizagédo para regides rurais, fizeram com que a
doenga ocorresse em regides cada vez mais préximas aos centros urbanos. Isso
se deve a invasao de triatomineos aos domicilios com possivel formacao de
coloénias, no caso de algumas espécies, e manutengcdo de reservatorios no
ambiente peridomiciliar (LEITE DIAS et al., 2016).

Os hemipteros hematdéfagos responsaveis pela transmissdo do T. cruzi,
popularmente conhecidos como barbeiros, pertencem a subfamilia Triatominae
Jeannel, 1919 (Hemiptera, Reduviidae). Esta subfamilia possui cerca de 150
especies de triatomineos, agrupadas em 5 tribos e 15 géneros com distribuicdo na
regido Neotropical (JUSTI e GALVAO, 2017; DOS SANTOS SOUZA et al., 2016;
MENDONGCA et al., 2009). No Brasil, ja foram registradas 68 espécies de
triatomineos, sendo que 13 sao consideradas espécies de relevancia
epidemiolodgica para a Doenga de Chagas (BRASIL, 2019). Todas as espécies tém
habito de vida silvestre originalmente, e vivem associados a aves, mamiferos e

répteis que servem como fonte de alimento. A alteracdo de ecotopos silvestres
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com a invasao humana interferiu diretamente no ciclo epidemiolégico da doenca
de Chagas e, com isso, pelo menos cinco espécies adquiriram a habilidade de
formar colénias no ambiente domiciliar (Burmeister, 1835) (LEITE, DOS SANTOS,
FALQUETO, 2011; SILVEIRA et al., 1984).

O género Panstrongylus é agrupado na tribo Triatomini, composto por mais nove
géneros (GALVAO e DE PAULA, 2014). O género Panstrongylus é composto por
14 espécies viventes e uma espécie fossil, e apresenta ampla distribuicao
geografica pela regido Neotropical, extendo-se desde o México até a Argentina
(AYALA, MATTEI e MATTEI, 2014). Todas as espécies do género estado
associadas a buracos terrestres e buracos em arvores (GAUNT e MILES, 2000).
Dentre as espécies desse género, trés possuem importancia epidemiolégica em
relacdo a doenca de Chagas: Panstrongylus lutzi, Panstrongylus geniculatus e
Panstrongylus megistus (BRASIL, 2019).

Panstrongylus megistus foi a primeira espécie de triatomineo utilizada para a
descricao da doenga de Chagas por Carlos Chagas, em 1909, devido a sua
infeccdo por T. cruzi (RIBEIRO et al., 2016). E uma espécie amplamente
distribuida pelo territorio brasileiro, com registros de ocorréncia em 24 estados,
além de outros paises da América do Sul, como Argentina, Paraguai, Uruguai e
Bolivia (RIBEIRO CASTRO et al., 2018). Sua area de ocorréncia abrange
principalmente a regido da Mata Atlantica, além de regides de Cerrado e Caatinga
(PATTERSON, BARBOSA, FELICIANGELI, 2009).

Panstrongylus megistus teria tido sua origem nas florestas do dominio tropical
atlantico e sua distribuicdo geografica ampla por outros dominios do territério sul
americano pode estar relacionada a dispersao ativa e passiva, assim como ocorre
com outras espécies de triatomineos que possuem ampla distribuicdo geografica
(FORATTINI, 2006). Representa uma espécie com grande importancia
epidemiologica em relagdo a Doenca de Chagas, sendo considerada um dos
principais vetores. Isso se deve a sua ampla distribuicado, altas taxas de infecgao

por T. cruzi, além de possuir capacidade de domiciliagao.
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O processo de domiciliacdo dos triatomineos é considerado um processo evolutivo
gradual e de grande importancia epidemiolégica para medidas de controle vetorial
em relagcdo a Doenca de Chagas (SCHOFIELD, DIOTAIUTI e DUJARDIN, 1999).
Entretanto, os mecanismos envolvidos nesse processo ainda nido foram
elucidados. Alguns estudos sugerem que alteragdes ambientais tém grande
influéncia na invasdo de domicilios e formacao de colbnias nos mesmos por
triatomineos (LORENZO et al., 2000; FORATTINI, 2006). Ja outros estudos
relacionam essa adaptagcdo ao ambiente doméstico a uma simplificacdo genética,
com perda de genes (ALMEIDA, LIMA e COSTA, 2014). Assim, parte de uma
populacgao silvestre ao chegar ao peridomicilio ou domicilio, acaba se isolando da
populagao original, expande-se e sofre o efeito fundador. Entédo, ocorre a selegéo
de gendtipo para o ambiente domiciliar, com perda de genes associados ao habito
silvestre, levando ao surgimento de novos individuos cada vez mais adaptados ao
ambiente doméstico (SCHOFIELD, DIOTAIUTI e DUJARDIN, 1999).

A capacidade de domiciliacdo de P. megistus varia de acordo com a regido, sendo
caracterizada como: silvestre da regido Sul do Brasil até grande parte do estado
de Sao Paulo (SP); e sinantrépica da regido norte-nordeste de SP até o Nordeste
do Brasil (VENDRAMI, JUNIOR, MARRELLI, 2014; ARAGAO, 1961; FORATTINI
et al., 1977). O estado de SP é onde se situa uma linha hipotética, proposta por
Aragao (1961), em que marca a divisdo das formas de P. megistus, no que se
refere a capacidade de domiciliacdo da espécie. Estudos ja mostraram que
populagdes silvestres de P. megistus tem a capacidade de formar col6nias em
ambiente domiciliar, o que indica uma capacidade de adaptacdo ao ecoétopo
artificial, desde que apresentem condi¢des similares as condi¢cdes ideais para a
ocorréncia da espécie (ROSA, JUSTINO e BARATA, 2003; FORATTINI et al.,
1979; FORATTINI et al., 1977).

Ainda ndao ha uma explicagdo conclusiva para essa diferenga na capacidade de
invasao de ecotopos artificiais entre populagdes de P. megistus, embora varios
estudos ja tenham tentado relacionar esse fato a questdes fisioldgicas, etolégicas
e climaticas (BARBOSA et al., 2004; BARBOSA et al., 2001; BARBOSA et al.,
2003; KOPP et al., 2009).

13



Existem poucos estudos, até o momento, que utilizaram uma abordagem
filogenética para estudar as diferengas populacionais da espécie. Isso se deve
principalmente as dificuldades de se obter os recursos genéticos necessarios para
as analises, o que é uma dificuldade para os estudos filogenéticos para os
triatomineos em geral (JUSTI e GALVAO, 2017). Um dos meios de explicar essa
variedade no padréao de domiciliagdo de P. megistus € por meio da analise

filogeografica de populagdes da espécie.

O termo filogeografia surgiu no fim dos anos 1980 e é definida como o estudo das
propriedades que caracterizam a distribuicdo geografica de linhagens
genealdgicas (AVISE et al., 1987). O desenvolvimento de estudos filogeograficos
acompanhou o desenvolvimento de novos métodos de sequenciamento genético,
que permitiu melhor entendimento da sistematica e padrdées evolutivos das
espécies, principalmente com a utilizacdo de marcadores moleculares, como
genes do DNA mitocondrial (mtDNA) (PICCINALI et al., 2009). O uso de genes
mitocondriais € vantajoso devido a herancga uniparental (materna) e rapida taxa de
evolugdo. Ao utilizarem genes do mtDNA, estudos filogeograficos ddo melhores
informagdes sobre padrdes intraespecificos de variagdes geograficas do que
métodos ndo moleculares (ARBOGAST, KENAGY, 2001). Além disso, muitos
estudos utilizam DNA ribossébmico nuclear (rDNA) para inferir relagdes
filogenéticas, sendo 6timos marcadores para classificagdo de espécies e
inferéncias filogenéticas. Os Espacgadores Internos Transcritos 1 € 2 (ITS 1 e 2)
sao uteis para resolver relagdes entre taxons proximos, que divergiram
recentemente (< 50 milhdes de anos), como é o caso de P. megistus (MARCILLA
et al., 2001; BARGUES et al., 2006).

Em razédo da utilizagcdo de ambos os tipos de marcadores moleculares, foi
realizado um estudo filogeografico de diferentes popula¢cdes de P. megistus por
meio da analise de mtDNA, tendo como marcador sequéncias do gene citocromo

b oxidase (Cytb), e rDNA, tendo como marcador sequéncias da regido intergénica.

Fatores biogeograficos das espécies tem papel importante na estrutura genética

das populagdes e isso permitiu o desenvolvimento de hipoteses filogeograficas
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que justifiquem a estrutura filogeografica de espécies (AVISE et al., 2000). No
caso de doengas transmitidas por vetores, entender a historia filogeografica das
especies tem grande importancia epidemioldgica e pode levar ao desenvolvimento
de novas medidas de controle vetoriais para essas doencas. As analises
filogeograficas poderdo apresentar resultados que comprovem a divisdo das
populacdes do Norte e Sul do pais quanto as diferencas nas capacidades de
domiciliacdo de P. megistus, como formagao de clados de individuos provenientes
de regides geograficamente préximas nas filogenias e agrupamentos de individuos

das mesmas regides nas redes de haplatipos.

Assim sendo, estudos filogeograficos, como esse, sdo importantes para esclarecer
a diversificagao das populagdes de P. megistus e apresentar uma hipotese para a
diferenca nas capacidades de domiciliagdo de suas populagdes. Além disso, ha
importancia epidemioldgica, pois, os resultados obtidos poderdo auxiliar no

planejamento e execugao de medidas de controle da vigilancia epidemiologica.
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Objetivos

OBJETIVO GERAL:

Investigar a influéncia da estrutura filogenética nas diferentes capacidades de

domiciliacao de P. megistus.

OBJETIVOS ESPECIFICOS:

Analisar a diversidade e a estruturacado genética de P. megistus e inferir a
relacédo filogenética entre individuos da espécie de diferentes regides do

Brasil.
Apresentar uma hipotese filogeografica para P. megistus.

Inferir sobre os possiveis processos responsaveis pela distribuicao
geografica da diversidade genética de P. megistus e sua relagdo com a

capacidade em colonizar e se manter no ambiente antrépico.
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Metodologia

OBTENCAO DAS SEQUENCIAS

Todas as sequéncias moleculares utilizadas para a analise foram obtidas por meio
do banco de dados do GenBank (NCBI) (Tabela 1). As sequéncias escolhidas sao
do gene mitocondrial Citocromo b Oxidase (Cytb) e sequéncias intergénicas de
rDNA, contendo gene 5.8S, Espagador Interno Transcrito 1 (ITS1) e 2 (ITS2).
Analisou-se 18 sequéncias de Cytb e 26 sequéncias intergénicas de rDNA,
provenientes de populagdes diferentes. Para grupo externo foram utilizadas duas
sequéncias para cada marcador. No caso de Cytb, foram escolhidas sequéncias
de Triatoma delpontei (KC249248) e Triatoma infestans (GU807595). Ja para as
sequéncias de rDNA, foram escolhidas sequéncias de Triatoma delpontei
(AJ576060) e Mepraia sp. (FN396534).

17



Tabela 1. Lista das sequéncias de Cytb e rDNA obtidas no banco de dados online GENBANK

Municipio Estado Latitude Longitude Cytb rDNA

- RN - - JX088624 -
Almino Afonso RN -6,1540 -37,7626 JX088619 -
Boca da Mata AL -9,6657 -36,1810 JX088620 -
Simao Dias SE -10,7539 -37,8273 - HF678472
Sao Felipe BA -12,8373 | -39,0946 | JX088627 | HF678474
Pitangui MG -19,5876 | -44,8865 | KC249232 -
Belo Horizonte MG -19,9023 | -43,9599 - HF678475
Campos Gerais MG -21,1407 -45,4512 JX088615 -
Ribeirdo Preto SP -21,2105 -47,8210 JX088623 -
gigii:irdof SP | -21,2627 | -47,1439 | JX088617 -
Varginha MG -21,5577 -45,4093 JX088618 | HF678477
Araraquara SP -21,7909 | -48,1808 | JX088622 K HF678473
S. Jodo da Boa Vista SP -21,9777 -46,8018 JX088621 | HF678471
Mogi Guagu SP -22,2316 | -47,0288 | JX088616 | HF678465
Arapongas PR -23,4405 -51,4276 JX088625 | HF678462
Londrina PR -23,5142 -51,1100 - HF678468
Siqueira Campos PR -23,6387 -49,7925 - HF678453
Tomazina PR -23,7248 -49,9621 - HF678456
Santana do ltararé PR -23,7502 | -49,6322 - HF678459
Wenceslau Braz PR -23,8551 -49,7840 - HF678463
Goioxim PR -24,1142 -51,5934 - HF678452
Rio Branco do Sul PR -24,1143 -49,1850 - HF678458
Castro PR -24,4732 -50,0420 - HF678457
Cerro Azul PR -24,4933 -49,1541 - HF678464
Palmitépolis PR -24,5022 -53,2764 - HF678467
Campo Magro PR -25,2208 -49,2703 - HF678461
Piraquara PR -25,2638 -49,3440 - HF678466
Reboucas PR -25,3622 -50,4137 - HF678460
Rio Azul PR -25,4358 -50,4745 - HF678459
Curitiba PR -25,4776 | -49,2877 | JX088626 | HF678460
Trés Passos RS -27,2731 | -53,5549 | KC249230 -
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HFG678454

Santa Rosa RS -27,5216 -54,2855 - HF678455
HF678470
Florianépolis SC -27,5791 -48,5083 - HF678476
canador Salgado RS | -28,1490 @ -54,3322 ; HF678469
Boa Vista do
Cadeado RS -28,3560 -53,4747 KC249229 -
Nova Prata RS -28,4549 -51,3630 KC249228 -
Salvador Sul RS -29,2612 -51,2927 KC249231 -

ALINHAMENTO E ANALISES FILOGENETICAS

As sequéncias de Cytb apresentavam entre 341 e 562 bp. O alinhamento das
sequéncias de Cytb foi feito no programa ClustalX e editadas manualmente no
programa MEGA 7.0. As sequéncias intergénicas de rDNA apresentavam entre
1432 e 1.521 bp. O alinhamento das sequéncias intergénicas de rDNA foi
realizado no programa MAFFT v.7, utilizando a opgdo Q-INS-1, que considera a

estrutura secundaria do RNA.

As analises filogenéticas foram realizadas para as sequéncias de Cytb e rDNA
separadamente. O programa DNAsp v.5 foi utilizado para calcular o numero e
diversidade de haplotipos nas populagdes de P. megistus, além da diversidade
nucleotidica (LIBRADO e ROZAS, 2009). A construgdo da rede de haplétipos foi

feita pelo programa Network 5, utilizando o método Median Joining.

A escolha do melhor modelo evolutivo foi feita pelo programa jModelTest 2 para
inferéncia Bayesiana, utilizando o critério de informagdao Bayesiano (BIC). O
modelo evolutivo escolhido foi HKY+G, para ambos os marcadores moleculares.
As analises filogenéticas foram realizadas no programa MrBayes 3.2.6, para
inferéncia Bayesiana. As analises Bayesianas foram realizadas com duas corridas
de quatro corridas, trés aquecidas e uma a frio, por 1.000.000 geragbes, com
2.000 arvores amostradas. Cerca de 25% das amostras foram descartadas

durante as primeiras gera¢des. Como indicagdo de bom suporte cladistico, foi
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utiizada a probabilidade posterior Bayesiana (BPP) > 95%, indicando alta
probabilidade das arvores estarem corretas (HUELSENBECK e RONQUIST,
1997).

DIVERSIDADE E ESTRUTURAGCAO POPULACIONAL

Para o calculo da variancia genética dentro e entre as popula¢des de P. megistus
foi feita uma analise de varidancia molecular (AMOVA). Além disso, também se
avaliou a diferenciagdo genética entre os pares de populagdes com base na
estatistica F, utilizando os valores de Fs. obtidos nas comparacgdes par a par entre
as sequéncias. Para o célculo de AMOVA e Fs foi utilizado o programa Arlequin v.
3.5. O método Fs utiliza as variancias das frequéncias alélicas para estimar a
diferenga entre populacdes. O valor de Fs:varia de 0 a 1 e quanto mais proximo a
1, mais diferentes, geneticamente, sdo as populagdes (TURCHETTO-ZOLET et
al., 2013).

Para o calculo de Fst e AMOVA foram previamente estabelecidos agrupamentos
relativos a cada marcador. Esses grupos foram classificados de acordo com o
bioma e clima correspondente a localidade de cada sequéncia. A caracterizacao
climatica de cada localidade foi baseada na classificagdo climatica de Koppen
(ALVARES et al.,2013). Ja& a caracterizagdao de bioma foi feita por meio de
mapeamento no programa QGIS, utilizando shapefiles dos biomas obtidos no site
do Ministério do Meio Ambiente (http:/mapas.mma.gov.br/mapas/aplic/probio/

datadownload.htm?/).

As populagbes foram separadas em trés agrupamentos: Grupo Nordeste,
correspondente as populag¢des de Alagoas, Bahia, Rio Grande do Norte e Sergipe;
Grupo Sudeste, com populagdes de Minas Gerais e Sao Paulo; e Grupo Sul,
composto por populacbes do Parana, Santa Catarina e Rio Grande do Sul
(Figuras 1 e 2). O grupo Nordeste, de ambos os marcadores, foi composto por
populagdes de clima Tropical e bioma Caatinga. A populacédo da Bahia situa-se na

Mata Atlantica, porém por ser uma zona de transi¢ao do bioma com a Caatinga, e
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possuir clima equivalente as demais populagdes, foi incluida no grupo Nordeste. O
grupo Sudeste, de ambos marcadores, foi composto por populagbes de clima
Subtropical Umido com Inverno Seco, e bioma Cerrado. As populacdes de
Varginha (MG), Pitangui (MG), Belo Horizonte (MG), Campos Gerais (MG) e
Cassia dos Coqueiros (SP) situam-se numa regidao de Mata Atlantica, porém por
estarem numa area de transicdo do bioma com o Cerrado, e possuirem clima
equivalente as demais populagdes, foram incluidas nesse grupo. O grupo Sul, de
ambos marcadores, foi composto por populacdes de clima Subtropical Umido

Oceanico e sem estagao seca, e bioma Mata Atlantica.

No programa Alleles in Space foi realizado o teste de Mantel, que verifica a
relacdo entre as distancias genéticas e geograficas entre populagdes, testando a
hipotese do isolamento por distancia. O teste correlaciona matrizes de distancia
genética e geografica, visando encontrar um padréo de distribuicdo espacial para
as variacoes genéticas (DINIZ-FILHO et al., 2013). A correlagdo do teste foi feita

utilizando 1.000 permutagdes.
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Figura 1. Agrupamento das sequéncias de Cytb conforme o compartilhamento de biomas e climas
pelas populagdes, de acordo com as respectivas localidades.
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Figura 2. Agrupamento das sequéncias intergénicas de rDNA conforme o compartilhamento de
biomas e climas pelas populag¢des, de acordo com as respectivas localidades.
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Resultados

ANALISES FILOGENETICAS
CITOCROMO B OXIDASE (Cytb)

Foram encontrados 12 haplétipos a partir das 18 amostras analisadas (Figura 3). A
maioria dos haplétipos eram exclusivos das localidades de origem, sendo que
somente trés (H1, H2 e H7) eram compartilhados entre diferentes localidades. Os
haplétipos H12, H9, H10 e H11 foram exclusivos de amostras do Rio Grande do
Sul (RS); os haplétipos H8 e H6 foram exclusivos de amostras de Sao Paulo; os
haplétipos H4 e H5 foram exclusivos de sequéncias de Minas Gerais (MG); e o
haplétipo H3 foi exclusivo da sequéncia da Bahia. O haplétipo H1 foi o que teve
maior compartilhamento, com sequéncias do Rio Grande do Norte (RN), Parana
(PR) e Sao Paulo. Esse haplotipo apresentou conexdo com o H3 e H8. O
haplétipo H2 esteve presente nas amostras do Rio Grande do Norte e Alagoas
(AL). Esse haplotipo apresentou uma conexdo com o haplétipo H7, que
compreende as sequéncias de Sao Paulo e Minas Gerais. H7 apresentou também
uma conexdao com H5. Em relacdo aos indices de diversidade entre as
populagdes, o indice de diversidade haplotipica (Hd) foi de 0.935 e a diversidade
nucleotidica (1) foi de 0.02407.
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Figura 3. A - Distribuicdo geografica dos haplotipos de Cytb de P. megistus de cada localidade amostrada.
Linhas transversais no mapa separam os individuos de acordo com 0s grupos previamente
estabelecidos. B — Rede de haplétipos baseada nas sequéncias de Cytb. O tamanho dos circulos é
proporcional as frequéncias dos haplétipos. Cada haplétipo é representada por uma cor.
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A arvore filogenética de Inferéncia Bayesiana resultou, com valores de boostrap
robustos (> 95%), em politomias (Figura 4 e 5). Nao sendo conclusiva a relagéo
entre os espécimes de P. megistus. O que se pode observar € que nao houve um
agrupamento dos individuos de localidades proximas. O espécime da Bahia ficou
proximo as populagdes do Parana, Rio Grande do Norte, Ribeirdo Preto (SP) e
Araraquara (SP). Dentro das politomias é possivel observar a formagcdo de um
clado com a amostra de Trés Passos (RS) e outro clado, formado pelo sequéncia
de Nova Prata (RS) e uma politomia contendo sequéncias de Boa Vista do
Cadeado (RS), Salvador do Sul (RS), Cassia dos Coqueiros (SP), Mogi Guacu
(SP), Séao Joao da Boa Vista (SP), Campos Gerais (MG), Varginha (MG), Boca da
Mata (AL) e Almino Afonso (RN). Notou-se que os amostras de Boca da Mata e

Almino Afonso formaram um clado nessa politomia.
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Figura 4. Arvore de Inferéncia Bayesiana construida a partir das sequéncias de Cytb. Os circulos

coloridos sao correspondentes as cores dos haplétipos de cada localidade.
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representam os agrupamentos formados na filogenia.
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SEQUENCIAS INTERGENICAS DE rDNA

Foram encontrados 19 haplotipos a partir das 26 amostras analisadas (Figura 6). A
maioria dos haplotipos eram exclusivos das localidades de origem, assim como as
amostras de Cytb, sendo que somente quatro (H5, H8, H9 e H15) eram
compartilhados entre diferentes localidades (Figura 7). Os haplétipos H4 e H3
foram exclusivos de amostras de Minas Gerais; H6 foi exclusivo da sequéncia de
Santa Catarina; H2 foi exclusivo da sequéncia da Bahia; H1 foi exclusivo da
sequéncia de Sergipe; H10, H11, H12, H13, H14, H18 e H19 foram exclusivos de
amostras do Parana; e H7, H16 e H17 foram exclusivos de sequéncias de Santa
Rosa (RS). O haplétipo H5 foi compartilhado pelas amostras de Sao Paulo e
Piraquara (PR). Esse haplotipo apresentou trés conexdes com os haplétipos H1,
H13 e H18, respectivamente. O haplétipo H8 foi compartilhado por Londrina (PR)
e Senador Salgado Filho (RS), e apresentou uma conexdao com o haplétipo H9. O
haplétipo 9 foi compartilhado com trés amostras do Parana, apresentado duas
conexdes com os haplétipos H8 e H15, respectivamente. O haplétipo H15 foi o
que apresentou um compartiihamento com o maior numero de populagdes. Foi
compartilhado com quatro sequéncias de diferentes localidades do Parana.
Quanto aos indices de diversidade entre as populagdes, o indice de diversidade
haplotipica (Hd) foi de 0.966 e a diversidade nucleotidica (1) foi de 0.00377.
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Assim como no caso de Cytb, a arvore filogenética de Inferéncia Bayesiana
também resultou em politomias (Figuras 7 e 8). Houve a formagédo de um pequeno
clado contendo duas sequéncias de Santa Rosa (RS) e uma grande politomia
compreendendo as demais sequéncias. Dentro dessa politomia € possivel
observar que as sequéncias do Parana, Rio Grande do Sul e Sdo Paulo ficaram
mais proximas na filogenia. Foi possivel observar a formagcdo de um pequeno
clado com as sequéncias de Goioxim e Palmitépolis, ambas do Parana. Além
disso, pode-se observar a formagcdo de um clado com a sequéncia de Campo
Magro (PR) e uma politomia contendo sete amostras do Parana e uma do Rio
Grande do Sul. Essa sequéncia do Rio Grande do Sul, Senador Salgado Filho,

formou um pequeno clado com a de Londrina (PR).
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Figura 7. Arvore de Inferéncia Bayesiana construida a partir das sequéncias intergénicas de rDNA. Os

circulos coloridos séo correspondentes as cores dos haplétipos de cada localidade.

32



EROCRUCHNN

RAMO 1
RAMO 2
RAMO 3

RAMO 4

RAMO 5

RAMO 6
RAMO 7
RAMO 8

RAMO 9

RAMO 10

Figura 8. Padréo filogeografico de P. megistus a partir das sequéncias de rDNA. As cores dos ramos

representam os agrupamentos formados na filogenia.
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DIVERSIDADE E ESTRUTURAGAO POPULACIONAL
CITOCROMO B OXIDASE (Cytb)

A AMOVA mostrou que 71,38% da variancia dos dados ocorreu devido as diferengas
dentro dos grupos e 28,62%, entre os grupos. Em relagdo aos valores de Fs, o valor
encontrado para o Grupo 1 em relagdo ao Grupo 2 foi —0.11048 (P>0,05), o que nao
indica uma diferenca significativa. Quanto ao Grupo 2 em relacdo ao Grupo 3, o valor
de Fs foi de 0.036802 (P>0,05), um valor baixo, indicando também que ndo ha
diferenca significativa. Ja no caso do Grupo 1 em relagdo ao Grupo 3, o valor foi de
0.030314 (P>0,05).

O teste de Mantel ndo indica que ha uma relagao significativa entre a distancia genética

e geografica entre todas os individuos. O valor do teste foi de 0,0213 (P>0,05).
SEQUENCIAS INTERGENICAS DE rDNA

Os valores de AMOVA foram negativos entre os grupos, indicando falta de estruturacéao.
Em relagao aos valores de Fs, o valor encontrado para o Grupo 1 em relagao ao Grupo
2 foi de -0,16239 (P>0,05), o que n&o indica uma diferenca significativa. Quanto ao
grupo 1 em relagéo ao Grupo 3, o valor de Fs foi de 0,00143 (P>0,05), um valor baixo,
indicando também que ha diferenga significativa. Assim como, a relagédo do Grupo 2

com o Grupo 3, o que corresponde ao baixo valor de Fst de 0,17041 (P>0.05).

Assim como aconteceu com Cytb, o teste de Mantel também n&o indica relagao
significativa entre a distancia genética e geografica entre os individuos amostrados. O
valor do teste foi de —0,1475 (P>0.05).
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Discussao

As topologias das filogenias de ambos os marcadores moleculares apresentaram varias
politomias, gerando incertezas sobre as relagdes entre os individuos de P. megistus. No
caso da filogenia de Cytb, a formagao de um clado com amostras de Rio Grande do
Norte e Alagoas, associado a uma politomia com amostras do Sudeste, ja havia sido
observado em um estudo anterior (VENDRAMI et al., 2014). Porém, uma das duas
amostras do RN ficou distante desse agrupamento, associada a outras do Sudeste e
Bahia. J& no caso da filogenia de sequéncias intergénicas de rDNA, houve o
agrupamento de amostras do RS e SE, dentro de uma politomia formada por amostras
de MG, SP, SC e PR, o que ja havia sido observado em estudos anteriores (KOPP et
al., 2000; CAVASSIN et al., 2014). A formacgao de clados e politomias por individuos tao
distantes geograficamente indica que existe pouca diferenga genética entre elas, sendo
populacdes muito préximas geneticamente. Pela distribuicdo das populagdes nas
filogenias parece ndao haver uma relagdo entre a diferenga genética e geografica das
mesmas, 0 que nao explica as diferengcas na capacidade de domiciliacdo entre as

populacdes da espécie.

Com relagdo aos haplétipos, houve um compartilhamento quanto os individuos mais
proximos geograficamente, com caracteristicas climaticas e biomas similares, no caso
da rede de haplotipos de sequéncias intergénicas de rDNA. Como € o exemplo de
quatro amostras do Parana, compartilharem o mesmo haplé6tipo. No caso da rede de
haplotipos do marcador Cytb, aconteceu o contrario. O haplétipo com maior
abrangéncia foi compartilhado por individuos geograficamente distantes e distintos (PR,
RN e SP). Em ambos os marcadores, as redes haplotipicas apresentaram pouco
compartilhamento de haplétipos, indicando uma exclusividade haplétipica. Além disso,
ambos os marcadores também apresentaram altos indices de diversidade haplotipica e
baixos indices de diversidade nucleotidica, o que indica pouca diferengca de
nucleotideos. Isso sugere que os individuos dessas localidades provém de populagdes
que podem ter sofrido uma expansao ou contracéo recente, efeito gargalo (DORN et al.,

2017). A baixa diversidade genética entre os grupos, assim como a baixa variancia
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genética entre eles, também ndo indica uma explicagdo genética para as diferentes
formas de domiciliagdo da espécie. Ao testar a hipotese de isolamento por distancia,
utilizando o teste de Mantel, os resultados ndo evidenciam uma relagdo entre as

distancias genéticas e geograficas.

Em algumas espécies de triatomineos, como Triafoma maculata e Triatoma braziliensis,
ja foram observadas diferengas genéticas entre populagdes domiciliadas,
peridomiliciares e silvestres. BORGES et al. (2005) investigou a diversidade genética
entre populagdes de Triatoma braziliensis, com diferentes capacidades de domiciliagéo,
por meio de analise do poliformismo do DNA amplificado aleatoriamente (RAPD). Ja
GARCIA-ALZATE et al. (2014) avaliou a dispersdo de populacdes de Triatoma
maculata através de ecotopos silvestres, peridomiciliares e domiciliares, utilizando
analise filogenética por meio de Cytb e regido do gene B-tubulina. Em ambos os
estudos mostram uma diferenga genética, porém a simplificacdo genética entre as
populagdes (o que poderia justificar a domiciliagdo de algumas populag¢des) ndo é
evidente, visto que pode haver fluxo génico entre as populagdes, que podem se
deslocar entre habitats. Além disso, em um estudo de FITZPATRICK et al. (2008),
utilzando analise filogenética por meio de Cytb e microssatélites, comprovou que
populacdes silvestres de Rhodnius prolixus sdo capazes de colonizar o ambiente

doméstico.

Triatoma infestans é considerada a espécie de maior importancia epidemiolégica com
relacdo a doenca de Chagas devido a sua alta capacidade de domiciliagdo. Assim como
P. megistus, estudos ja tentaram explicar filogeograficamente diferencas entre as
populacdes silvestres e sinantropicas de T. infestans. Em um estudo realizado com
populagdes da Bolivia, utilizando analise filogenética por meio de microssatélites, foram
encontradas diferengas genotipicas entre populagdes silvestres e domiciliadas
(RICHER et al., 2007). J4 em outro estudo realizado com populagdes de alguns paises
sul-americanos, com a utilizacdo de DNA mitocondrial Citocromo oxidase 1 (COIl) como
marcador molecular, populagdes silvestres e domiciliadas do Chile ndo se segregaram
na reconstrugéo filogeografica (TORREZ-PEREZ et al., 2011). Assim sendo, ainda néo
ha um padréao filogeografico conclusivo para explicar as diferentes capacidades de

domiciliagado dessa espécie, assim como € o caso de P. megistus.
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Triatomineos sao altamente capazes de se adaptarem a alteragdes ambientais,
principalmente as relacionadas a agao antropica, e essa capacidade de adaptagao é
creditada a combinacao de fatores genéticos e epigenéticos (FLORES-FERRER et al.,
2018). Fatores epigenéticos sao considerados os principais determinantes de variagao
fenotipica ndo herdavel e sédo sensiveis a qualquer tipo de estresse (i.e mudancgas
climaticas, inseticidas e pestes), acelerando respostas adaptativas dos organismos.
Alteracdes epigenéticas induzidas por mudangas ambientais geram variagéo genética,
levando a rapida adaptagdo a adversidades (REY et al., 2016). Alguns estudos
relacionam a resisténcia a inseticidas de populacgdes silvestres de T. infestans a fatores
genéticos, que levam ao aumento da variabilidade genética e, consequentemente,
resisténcia de algumas populacdes (DEPICKERE et al., 2012; PESSOA et al., 2015).

A aparente falta de estrutura filogeografica de P. megistus pode ser resultado de
plasticidade fenotipica, que involve respostas fenotipicas a diferentes condicoes
ambientais em organismos geneticamente semelhantes (ZAMUDIO, BELL e MASON,
2016). Estudos ja demostraram que ha diferengcas morfolégicas, métricas e, até mesmo,
genéticas em espécies de triatomineos em transicdo do habito silvestre para
domiciliado (DUJARDIN, PANZERA e SCHOFIELD, 1999). Em relagdo a P. megistus,
um estudo ja mostrou que diferentes populagcdes possuem alteracées morfologicas e
fisiologicas entre si. Populagbes mais ao norte do pais se desenvolvem mais rapido, as
fémeas sdo maiores e depositam mais ovos do que as populagdes da regido sul do pais
(BARBOSA et al., 2001). Essas diferengas entre as populagdes refletem as diferengas
na capacidade de domiciliagdo das mesmas, visto que populagdes mais ao Norte sao

consideradas sinantropicas e as populag¢des do Sul, silvestres.

E notavel a presenca da espécie nas regides de Mata Atlantica, visto que a maioria das
amostras se encontravam nesse bioma. As demais amostras sdo de regides de outros
biomas, Cerrado e Caatinga, porém sao localidades préximas a regides de Mata
Atlantica, podendo ser consideradas areas de transicdo de biomas, como pode ser
observado no caso das populagcbes de SE e BA. Sao areas de caracteristicas
morfoclimaticas bem similares, o que possibilitou a disperséo de P. megistus para essas
regides. P. megistus é uma espécie caracteristica de regides com alto nivel de umidade,

clima tropical e subtropical umido, sendo a aridez considerada um fator limitante a sua
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distribuicdo (ARAGAO, 1961). A presenca de espécimes de P. megistus nos domicilios
em areas mais aridas pode estar relacionada como um fator de fuga e abrigo em
relacdo ao clima mais seco e quente. O fato de os domicilios servirem de abrigo as
populacdes de triatomineos é devido as caracteristicas microclimaticas desse habitat,
que o torna favoravel para colonizacdo dos barbeiros, como ocorre com Triatoma
brasiliensis, por exemplo. Essa espécie € adaptada a climas secos e quentes, com
baixa amplitude térmica. A invasao dessa espécie aos domicilios cearenses se deve ao
fato de as fendas das paredes das casas possuirem parametros climaticos similares

aos refugios nos pedregulhos selvagens (LORENZO et al., 2000).

A capacidade dos triatomineos de invadir e colonizar domicilios pode ser considerada
uma pré-adaptacdo de algumas espécies, como P. megistus, a esse ambiente
(ARAGAO, 1983). Em razdo de alteracdes ambientais no seu habitat natural, os
barbeiros invadem os domicilios em busca de condicbes mais favoraveis para
sobrevivéncia e reproducdo. Além de possuirem caracteristicas microclimaticas
favoraveis, como maior umidade e menor temperatura do que o ambiente externo, a
presenca de fonte alimentar também contribui para a domiciliagdo dos triatomineos. No
caso de P. megistus, sua presenga em areas com verao chuvoso e inverno seco
apresenta domiciliagdo mais intensa, principalmente em regides de dominio tropical
atlantico (FORATTINI, 2006).

Barbosa et al. (2006) atribui a ocorréncia da espécie nessa diversidade de ambientes a
mudangas paleovegetais no Quaternario que levaram a expansao e retragdo da mata
atlantica, formando pequenos “refugios” da mesma em regides de diferente vegetagao
original, o que favoreceu sua dispersdo para locais mais distantes. Assim sendo, a
espécie se dispersou por meio desses refugios florestados a partir do seu centro de
endemismo original (Pernambuco, Bahia e Rio de Janeiro), estabelecendo novas
populacdes (FORATTINI, 2006). A capacidade de adaptagdo de P. megistus a regides
de condi¢gdes morfoclimaticas adversas indica a resiliéncia da espécie e pode estar
relacionada a sua capacidade de domiciliagdo. Além disso, deve-se levar em
consideracao a influéncia das mudancas climaticas recentes na distribuicdo das
espécies. O aumento das temperaturas nas regides de baixa latitude e longitude

aumentam as taxas de sobrevivéncia, desenvolvimento e reprodugdo de parasitos e
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vetores, como mosquitos e barbeiros (OSTFELD, 2009). Inclusive, pode-se aumentar as
taxas de transmissdo de doencgas transmitidas por vetores, devido a migragao deles
para outras regides, expandindo sua distribuicdo geografica e se aproximando mais das

populacdes humanas.

A divisdo dos grupos foi similar a divisdo proposta por Aragao (1961) em relagdo a
capacidade de domiciliacdo da espécie de acordo com a regido de ocorréncia, com um
agrupamento de populagbes da regidao sul do pais (silvestres), um agrupamento de
populacgdes da regidao nordeste do pais (sinantrépicas), além de um agrupamento com
populacdes de regides proximas ao estado de SP. Ao analisarmos a diversidade
genética entre os grupos de populagdes de ambos os marcadores, eles apresentaram
valores baixos, indicando pequena diferenciacdo genética entre as populagdes. O que
corrobora com a hipotese de expansdo recente das populagdes, a partir de uma

populacédo ancestral.

A acdo antropica também tem influéncia na capacidade de domiciliagdo devido a
invasdo humana aos ambientes silvestres, com o avango do desmatamento e
queimadas. Essas alteragdes causadas pelo homem acabam destruindo o habitat
natural e limitando a fonte alimentar dessas espécies, obrigando algumas populacdes a
procurarem outro ambiente favoravel para se alimentarem e reproduzirem. A
proximidade dos domicilios aos ecotopos silvestres permitiu a invasao dos barbeiros,
em busca de habitats alternativos, e que chegam atraidos principalmente pela luz das
casas. A presenca de animais domésticos também é um fator importante para a
formagao de colénias no peridomiciilio, em razao de ali haver fonte alimentar para os
barbeiros (FORATTINI et al., 1977). A redugédo dos ecotopos naturais da espécie reduz
também a disponibilidade de hospedeiros vertebrados que sado fonte alimentar dos
barbeiros. Resquicios de vegetagdo, como palmeiras, proximos das casas podem se
tornar refugio de mamiferos, como gambas e ratos, que se proliferam em ambientes
modificados pelo homem. As populagdes de barbeiros nas palmeiras se alimentam do
sangue desses mamiferos e se expande até chegar ao seu limite de capacidade, o que
leva os barbeiros a invadirem o peridomicilio, em busca de novas fontes alimentares
(ABAD-FRANCH e MONTEIRO, 2007). A adaptacédo dessas populagdes ao ambiente

domiciliar pode ter levado a um isolamento genético dessas populagdes em relagao a
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populacgdes silvestres, o que poderia justificar uma diferenca na capacidade de

domiciliagao entre essas popula¢des, como no caso de P. megistus.

A dispersao dos triatomineos para além dos seus centros de endemismo, como P.
megistus, se deve a dispersdo ativa dos mesmos e também por meio de dispersao
passiva. A dispersédo passiva € considerada um dos principais meios de dispersao dos
barbeiros, principalmente em longas distancias, e pode ocorrer em conjunto com a
migracdo humana ou através de animais silvestres. Esse transporte “acidental” da
espécie via migragbes humanas pode ter se iniciado a milhares de anos, junto com
tribos indigenas e continuado até os dias atuais. Sabe-se que a relacdo entre
triatomineos e humanos data de milhares de anos atras, pelo menos ha 4,5 mil anos no
Brasil (LIMA et al., 2008). Essa afirmacao ja foi comprovada por autopsias de mumias
chilenas infectadas por T. cruzi, datadas do periodo pré-colombiano (ROTHHAMMER et
al., 1985). Essa relagdo esta diretamente relacionada a invasao e adaptagéo de
triatomineos ao ambiente doméstico. Ha hipdéteses de que os barbeiros se tornaram
adaptados aos domicilios por meio de animais silvestres, que invadiam plantagcbes e
acabavam sendo trazidos para as casas ou por meio de migragcdes humanas ao
ambiente silvestre, que traziam barbeiros para os domicilios nas suas roupas, por
exemplo (CORTEZ, MONTERIO e NOIREAU, 2010).

No caso de P. megistus, acredita-se que sua dispersao e domiciliagao pode ter relagao
com o desmatamento da Mata Atlantica, considerada o centro de endemismo da
espécie. Além disso, a construcdo de casas com baixa infraestrutura e saneamento
basico, proximas as regides desmatadas favoreceram a invasdo desses ambientes
pelos barbeiros (FORATTINI, 2006). Fatores socioecondmicos também possuem
influéncia na invasao de ecotopos artificiais por espécies de triatomineos, visto que a
maioria dos domicilios préximos aos ecotopos naturais dos barbeiros possui condi¢goes
precarias, casas mal construidas, como casas de pau a pique, evidenciando a baixa

condigao econémica dessas populagdes (SILVEIRA, 2000).

Alguns experimentos em galinheiros em uma regiao de Sao Paulo, ndo apresentaram
formagao de colbnias de P. megistus. Possivelmente, por ndo apresentarem condigoes
microclimaticas favoraveis para a espécie (FORATTINI et al., 1977; FORATTINI et al.,
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1983). No estado do Espirito Santo ja houveram tentativas de formar col6nias a partir
de espécimes silvestres da espécie, porém nao obtiveram sucesso. Apesar de ser uma
especie constantemente encontrada nos domicilios, ndo demostra capacidade de

formar colénias nas regides desse estado (dados nao publicados).

Outros estudos realizados anteriormente ja tentaram correlacionar a distribuicdo
genética e geografica das populagcbes de P. megistus, sem chegar a resultados muito
conclusivos. Este trabalho, no entanto, realizou uma analise filogeografica mais
profunda e abrangente com os dados disponiveis para compreender como os padrdes
filogeograficos da espécie se correlacionam com suas diferentes capacidades de
domiciliagdo. Neste estudo foram realizadas analises filogeograficas com dois
marcadores moleculares e maior numero de populagdes de diferentes localidades. Para
a analise filogenética, foi utilizado o método de Inferéncia Bayesiana, que tem sido
bastante aplicado em estudos filogeograficos atualmente. Além disso, foi realizado o
teste de Mantel buscando correlacionar as distancias genéticas e geograficas, de modo

a testar a hipdtese de isolamento por distancia.

O fato de nao ter encontrado um padrao filogeografico para justificar as diferentes
capacidades de P. megistus pode estar relacionado aos marcadores moleculares
utilizados na analise. Apesar de Cytb ser amplamente utilizado em analises
filogenéticas, € um marcador com baixa taxa de mutagéo, o que pode explicar a baixa
diversidade genética encontrada para a espécie (GARCIA et al., 2013). Além disso, a
utilizagcao de sequéncias intergénicas de rDNA como marcador, também nao se mostrou
tdo eficaz como esperado para estudar a diversidade intraespecifica na espécie. A
utilizacdo de marcadores moleculares com taxas de mutacdo maiores e profundidade
temporal compativeis com a espécie, como microssatélites, podem levar a resultados

mais conclusivos.

Uma hipétese filogeografica para explicar a distribuicdo genética e geografica das
populacgdes de P. megistus seria que uma populagcédo ancestral da espécie originaria da
Mata Atlantica, se expandiu e migrou, utilizando os corredores de Mata Atlantica
formados durante o periodo de glaciacao do quaternario, até chegar em regides mais
distantes, estabelecendo-se e formando outras populagcdes nessas areas. Além disso,
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essa migragao teve influéncia antropica, em conjunto com as migragées humanas para
as diversas partes do Brasil, o que justifica o registro de ocorréncia dessa espécie em
locais tdo distantes do seu centro de endemismo, mata atlantica. As agdes antropicas
no ambiente, levando a mudancas ambientais drasticas no ecétopo silvestre dessa
especie, aparentemente tiveram papel fundamental para o desenvolvimento da
capacidade de domiciliagado de algumas populagdes da espécie em algumas regides do
pais. Tendo em vista que o ambiente doméstico serve como um abrigo de condigbes
microclimaticas favoraveis para essas populagdes, que “fogem” do clima mais seco e

quente provocado pelas alteragbes ambientais causadas pelo homem.
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Conclusao

As analises realizadas neste estudo ndo apontam uma explicagdo genética para a
diferenca na capacidade de domiciliagdo de P. megistus. As arvores filogenéticas nao
apresentaram uma relacao filogenética conclusiva entre as populacdées de diferentes
localidades. As redes de haplétipos apresentaram muitos haplétipos exclusivos e pouco
compartilhamento de haplétipos entre as diferentes populagbes, o que pode ser
justificado por uma recente expansao populacional a partir de uma populagao ancestral.
As analises de estrutura populacional indicaram baixa diversidade e variancia genética
entre as populagdes. Ao testar a hipétese de isolamento por distancia, por meio do teste
de Mantel, ndo se obteve relagado entre as distdncias genéticas e geograficas. Assim
sendo, ndo se observou um padrao filogeografico para explicar as diferengas na

capacidade de domiciliagdo de P. megistus.

A dispersao ativa e passiva da espécie permitiu que ela se expandisse além da sua
distribuicdo original, Mata Atlantica. Em detrimento disso, sua presenca em locais com
caracteristicas ambientais distintas a que a espécie estava habituada, levou algumas
populacdes a invadirem os domicilios e se adaptarem a eles, se separando das
populagdes silvestres, principalmente nas regides mais ao norte do pais. Além disso, o
desmatamento causado por agdes antropicas também influenciou na domiciliagao de
algumas populacdes da espécie, que, em razao da destruicdo do seu habitat natural,
invadiram e se adaptaram aos domicilios devido as caracteristicas microclimaticas
favoraveis dos mesmos e presenca de fonte alimentar, representada pelos animais

domésticos e pelas proprias pessoas.

Por ser um estudo que utilizou dados secundarios, nao se obteve a quantidade de
amostras desejadas inicialmente, devido a baixa disponibilidade das sequéncias
disponiveis para a espécie e para os triatomineos, em geral. Novos estudos com
utilizagcdo de mais marcadores moleculares e maior numero de amostras possibilitarao
entender melhor a filogeografia de P. megistus e relaciona-la com as capacidades de

domiciliacdo da espécie. Além disso, outros estudos analisando as fontes alimentares e
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graus de antropofilia de diferentes populagdes da espécie podem testar a hipotese
proposta por Aragao (1983), de que a presenca de fontes alimentares nos domicilios &
um dos fatores responsaveis para promover a colonizagdo desses ambientes pelos
barbeiros. Nesse contexto, outras abordagens utilizando modelos de dinamica
populacional, analisando variaveis como: abundancia, dispersao, fertilidade e
sobrevivéncia das populacbes da espécie, podem ajudar a explicar as diferentes
capacidades de domiciliacdo das populagcbes de P. megistus. Ademais, tais estudos
fornecerdo informagdes epidemioldgicas importantes para o combate a transmissao

vetorial da doenca de Chagas.
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