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RESUMO

Dissertacdo de Mestrado
Programa de P6s-Graduagdo em Ciéncias Bioldgicas
Universidade Federal de Santa Maria, RS, Brasil

ESTRUTURA GENETICA DE POPULACOES NATURAIS DE Parides
agavus (LEPIDOPTERA ; PAPILIONIDAE) DA REGIAO CENTRAL DO

RIO GRANDE DO SUL, BRASIL
AUTOR: RAFAELLE RIBEIRO GONCALVES
ORIENTADOR: ROCCO ALFREDO DI MARE

A estrutura populacional do ponto de vista genético e evolutivo procura quantificar a
variabilidade morfoldgica e quantitativa existente entre os individuos, seu comportamento
reprodutivo, os padrdes de fluxo génico, e as estratégias adaptativas aos ambientes locais. O
presente estudo teve como objetivo descrever a estrutura genética populacional e a
variabilidade genética encontrada em populacdes naturais de Parides agavus da regido de
Santa Maria. Para o estudo utilizou-se eletroforese em gel de poliacrilamida para alozimas.
Foram coletados 88 individuos adultos de P. agavus em trés localidades de Santa Maria.
Foram obtidos 11 locos génicos totalizando 26 alelos. Os niveis de diversidade genética
apresentados pelas populacdes de P. agavus, podem ser considerados altos se comparados
com outras espécies de lepidopteros. O indice de fixa¢do para o conjunto das populagdes
apresentou valor positivo sugerindo desvio da panmixia no conjunto das populacdes. O Fsr
médio foi baixo indicando pouca diferenciacdo genética entre as populagdes amostradas
sugerindo um alto fluxo génico entre as populagdes, outra suposicdo sugere que estas se
originaram por radiacdo de uma mesma populacio no passado. A divergéncia genética entre
os pares de populagdes concorda com os valores encontrados para a distancia genética, estes
dados podem ser efeitos da alta dispersdo da espécie, ou de uma conectividade das areas
estudadas, no passado. O fluxo génico aparente médio estimado € suficiente para manter a

baixa diferenciagdo genética entre as populacdes desta espécie.

Palavras-chave: estrutura populacional; alozimas; heterozigosidade, variabilidade genética.



ABSTRACT

Mastership Dissertation
Post-Graduation Program in Biological Science
Universidade Federal de Santa Maria

GENETIC STRUCTURE OF NATURAL POPULATIONS OF Parides
Agavus (DRURY) (LEPIDOPTERA: PAPILIONIDAE) OF CENTRAL

REGION OF RIO GRANDE SUL,BRAZIL
AUTHOR: RAFAELLE RIBEIRO GONCALVES
ADVISER: ROCCO ALFREDO DI MARE

The population structure from the genetic and evolutive view-point tries to quantify
the morphologic and quantitative variability existing among the individuals, their
reproductive behavior, and gene flow patterns, and the adaptative strategies to the local
environment. The present study had as objective to describe the genetic population structure
and the genetic variability found in natural populations of Parides agavus Santa Maria region.
For the study it was utilized polyacrylamide gel electrophoresis, for isozymes. Eighty-eight P.
agavus adult individuals were collected in three localities in Santa Maria. Eleven genic loci
were obtained totalizing 26 alleles. The genetic diversity levels presented by the populations
of P. agavus, can be considered high if they are compared with other lepidoptera species. The
index of fixation for the population set presented positive value suggesting the bias panmixia
in the population set. The mean Fst was low, indicating little genetic differentiation among
the sampling populations suggesting high gene flow or that these ones originated themselves
for irradiation of same population in the past. The genetic divergence between the pairs of
populations agree with the values found to the genetic distance, these data can be effect of
high dispersal specie or from a connexity of the studied areas, in the past. The gene flow
estimated is sufficient to maintain the low genetic differentiation among the populations of

this species.

Keywords: population structure; isozymes; heterozygotes; genetic variability.
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1. INTRODUCAO

As borboletas da familia Papilionidae, possivelmente formam um grupo monofilético
com as borboletas das familias Pieridae e Nymphalidae (ACKERY & VANE — WRIGHT,
1984). Possuem distribuicdo cosmopolita e a familia € composta por aproximadamente 580
espécies divididas em trés subfamilias: Baroniinae, Parnassiinae e Papilioninae (SCRIBER,
1995).

TESTON & CORSEUIL (1998), listaram para o Rio Grande do Sul, 37 representantes
da familia Papilionidae, incluindo espécies e subespécies. No municipio de Santa Maria,
ocorrem 15 espécies distribuidas de modo particular, desde a floresta decidual e semidecidual,
até locais completamente urbanizados (SCHWARTZ & DI MARE, 2001). A subfamilia
Papilioninae é a maior, subdividida em trés tribos: Troidini, Graphiini e Papilionini. No Brasil
existem 73 espécies registradas para esta subfamilia, subdividida em oito géneros: Battus,
Euryades, Heraclides, Mimoides, Parides, Protesilaus, Protographium e Pterourus.

A tribo Troidini é predominantemente tropical, com muitas espécies concentradas nas
florestas das Américas Central e do Sul, e na regido IndoAustraliana (WEINTRAUB,1995).
Os Troidini incluem 130 espécies divididas em 12 géneros, trés deles com ocorréncia
neotropical: Battus (11 espécies), Euryades (duas espécies) e Parides (34 espécies) (TYLER
et al.,1994), estes trés géneros sdo os Unicos desta tribo encontrados no Brasil.

A biologia das espécies da tribo Troidini tem sido estudada nos trépicos
(D’ALMEIDA, 1966; BROWN et al., 1981; MORAIS & BROWN, 1992), no entanto, no sul
do Brasil, onde o clima ¢ subtropical caracterizado por uma estagdo rigorosa (inverno), pouco
se conhece (PAIM & DI MARE, 2002).

A morfologia das larvas e das pupas desta tribo é bastante homogénea e devido a isso
¢é reconhecida como um grupo natural (MILLER, 1987). Os adultos apresentam coloracio

aposemadtica com convergéncia miilleriana e seqiiestram substincias secunddrias téxicas, as
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quais rettm no estdgio adulto, de suas plantas hospedeiras Aristolochia spp. L.
(Aristolochiaceae) (BROWN et al., 1981; SCRIBER, 1984; MORAIS & BROWN, 1992).

O género Parides Hiibner, 1819 é formado por 34 espécies (MORAIS, 1986)
altamente impalataveis (BROWER & BROWER, 1964), das quais, a maioria, apresenta-se
restrita a determinados habitats (TYLER et al., 1994).

Parides agavus (Drury, 1782), apresenta uma coloragdo aposematica. As asas
anteriores e posteriores apresentam fundo negro; as asas anteriores sdo atravessadas por uma
barra branca longitudinal ao eixo do corpo. Nas asas posteriores (dorsal e ventral) ocorrem
uma série de pontos vermelhos submarginais e uma mancha branca central, formada por um
ndmero varidvel de células. Esta espécie também apresenta formas aberrantes e participa de
anéis miméticos (MORAIS & BROWN, 1992; LUTZ, 1993; TYLER et al., 1994). Segundo
MORAIS & BROWN (1992), esta espécie possui preferéncia por hébitats ribeirinhos e de
florestas imidas, com grande suprimento de plantas nectariferas e ndo muito ensolarados, é
encontrada no Paraguai, norte da Argentina, norte do Uruguai e no Brasil, neste distribui-se
desde a regido Nordeste até a regido Sul.

Segundo SCHWARTZ & DI MARE (2001) os individuos de Parides agavus
apresentam movimentos intensos dentro das suas areas de vida. PAIM & DI MARE (2002)
estudando a biologia e a demografia de populagdes de P. agavus sugeriram que esta espécie
apresenta um alto grau de residencialidade e baixa dispersdo, neste trabalho os autores
dificilmente recapturaram os individuos de P. agavus além dos limites da drea onde eram
capturados, sugerindo que apresentavam uma dispersdo mais ou menos restrita. Ainda neste
trabalho os autores ressaltam a importincia da realizacdo de estudos sobre a variabilidade
genética desta espécie para se determinar a contribuicdo do padrio espacial sobre a estrutura
genética das populagdes.

Conhecer a variabilidade genética das populagdes naturais € importante para planejar
programas de conservacao efetivos capazes de assegurar sua evolugdo e manuteng@o ao longo
do tempo (PERES & RENESTO, 2005), isto é possivel estudando marcadores genéticos como
DNA e alozimas.

A eletroforese de proteinas, migracdo de proteinas sob a influéncia de um campo
elétrico, estd entre os mais eficientes métodos de investigacdo dos fendmenos genéticos a
nivel molecular (MURPHY er al., 1990). Quando o interesse concentra-se nos efeitos
adaptativos da variagdo detectada, ou seja, na correspondéncia entre a base genética e a
expressao fenotipica em valor adaptativo, como ocorre, na maioria das vezes, nos estudos de

conservagdo genética, os polimorfismos enzimédticos, por ja serem um produto intermedidrio
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da expressdo do gene, estdo mais proximos da expressdo fenotipica final do que os
polimorfismos de DNA (TORGGLER et al., 1995).

Segundo MURPHY er al. (1990), a utilizagdo de proteinas serve para numerosas
investigacdes que tenham como foco a eficiéncia enzimatica, estimar e conhecer a
variabilidade genética em populacdes naturais, fluxo génico, estrutura populacional,
especificamente sobre a estrutura de acasalamento, relacdes filogenéticas entre outros. Ainda
segundo estes autores a eletroforese em gel é uma técnica aplicavel a todos os organismos.

Para ALFENAS et al. (1991), a eletroforese é uma técnica relativamente simples,
rdpida e de alto valor informativo. A eletroforese de proteinas foi muito utilizada para estudos
de taxonomia, fisiologia e genética de plantas, animais e microorganismos. Porém, em
estudos realizados com animais, principalmente no Brasil, estd técnica tem sido abandonada
nos dltimos anos.

As alozimas tém varias propriedades desejdveis como marcador genético para
estimacdo do fluxo génico. Elas podem ser analisadas quantitativamente e qualitativamente
sem analises genéticas formais e por isso podem ser examinadas em quase todas as espécies.
A natureza da variacdo alozimdtica e os métodos eletroforéticos usados para sua detecgdo
fornecem marcadores que se ajustam ao simples modelo Mendeliano (NEIGEL, 1997).

A andlise do sistema aloenzimadtico de esterases (EST) é de particular interesse. As
esterases sdo proteinas capazes de hidrolisar ésteres presentes no material bioldgico de todos
os organismos (RESENDE er al. 2004), sdo utilizadas em estudo genéticos por serem
altamente polimoérficas e de facil deteccio (DAVIS, 1964). Também apresentam alta
freqiiéncia de variantes genéticos usualmente detectados em populagdes de insetos
(SELANDER, 1976).

As fosfatases dcidas (ACP) atuam sobre um grande espectro de substratos hidrolisando
ortofosforil-monoésteres a dlcoois e ortofosfato. Juntamente com as esterases sdo enzimas
muito utilizadas como marcadores, porque costumam apresentar polimorfismo (ALFENAS et
al., 1991).

As malato desidrogenases (MDH) estdo presentes em todos os organismos aerdbicos,
ja que sdo fundamentais 2 interconversio de malato a oxaloacetato no Ciclo do Acido Citrico.
Enquanto os procariontes possuem apenas uma forma de MDH, em células eucariontes ha
duas enzimas: uma localizada na matriz mitocondrial e outra no citoplasma (McALISTER-
HENN, 1992).

Em lepiddpteros o polimorfismo enzimatico tem sido estudado por varios autores nos

ultimos 20 anos. BURNS & JOHNSON (1971), estudaram o polimorfismo de esterases em
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populacdes naturais de licenideos e detectaram grande variabilidade para uma esterase
dimérica que foi atribuida a uma vantagem dos heterozigotos associada a uma
heterogeneidade ambiental ndo detectada.

TURNER et al. (1979) detectaram o que chamaram de “modos contrastantes de
evolucdo no mesmo genoma”. Utilizando dados ecoldgicos e eletroforéticos, analisaram 17
locos em Heliconius e Dryas, compararam a variabilidade enzimdtica encontrada com a
variabilidade morfolégica relacionada com o mimetismo. Os resultados mostraram que as
alozimas respondem a evolucdo mantendo um grau de heterozigosidade, enquanto que os
genes respondem pelo mimetismo, apesar de divergirem entre as subespécies, geralmente,
estdo em homozigose dentro das populagdes.

Os estudos de a-glicerofosfato desidrogenase em Colias spp., enzima importante no
voo dos insetos, pois € necessdria para a producdo de ATP utilizado na contracdo muscular,
realizados por JOHNSON (1976), demonstraram a existéncia de um “cline” nas freqii€ncias
desta enzima, aumentando a freqii€ncia de heterozigotos a medida que a altitude se eleva.

LIMA & ARAUJO (1982) estudando populacdes de Heliconius erato, no Rio Grande
do Sul, utilizando o sistema das esterases, verificaram um pequeno aumento de homozigotos,
sugerindo ser devido ao efeito Wahlund e ao endocruzamento.

WATT et al. (1985), ao estudar o sucesso do acasalamento de Colias, relataram uma
vantagem dos heterozigotos para alelos da fosfoglicomutase. Segundo os autores, os machos
doam recursos para as fémeas durante a cépula, logo, € possivel que os heterozigotos eclodam
com mais vigor, resultante do metabolismo pré-adulto, e assim cortejem as fémeas mais
intensamente do que os homozigotos.

LORKOVIC (1986) discute a utilizacdo de diferengas enzimadticas na taxonomia.
Estudando Pieris spp. verificou que, entre P. napi e P. bryoniae, sdo biologicamente
diferentes, mas semelhantes enzimaticamente; enquanto, Euchloe crameri e E. simplonia, que
sdo mais compativeis geneticamente, mostram uma diversidade enzimética alta e
desproporcional, 21 vezes maior do que em napi-bryoniae e quase duas vezes tdo alta quanto
o par P. rapae-P. mannii, reprodutivamente incompativel.

HAAG et al. (1993) ao estudarem a estrutura genética de populacdes naturais de
Dryas iulia em seis localidades do RS, encontraram um baixo valor de Fsr ndo significante
indicando que as populagdes estudadas sdo subpopulacdes de uma mesma populagio.

BRITTEN et al. (1993) investigaram a taxonomia de borboletas do género Euphydryas
utilizando dados da freqiiéncia de 19 locos de alozimas. Os autores incluiram no estudo seis

espécies de Euphydryas e trés espécies da tribo Melitaeini. O conjunto das espécies inclui



15

pelo menos um representante dos quatro géneros propostos por HIGGINS (1978) para
Euphydryas. Através da andlise dos dados obtidos concluiram que o género Euphydryas nao
deve ser separado em quatro géneros como sugerido por HIGGINS (1978).

COLLINS et al. (1993) utilizando dados aloziméticos confirmaram a presenca de uma
estreita zona hibrida entre as populagdes estudadas de Hyalophora euryalus e H. coumbia
gloveri na Sierra Nevada na Califérnia. Os autores sugerem que os padrdes geograficos das
freqii€ncias alélicas confirmam o esperado baseados em modelos genéticos populacionais.

SILVA & ARAUJO (1994) realizaram estudos com cinco populacdes de Heliconius
erato. Estas populagdes mostraram uma alta similaridade genotipica. Os autores sugerem que
as populacdes estudadas, através dos valores encontrados para Fst e Fis, apresentam um
modelo de ilha.

DONGEN et al. (1998) estudaram a estrutur genética de populacdes de Operophtera
brumata em paisagens fragmentadas. Constataram que a diversidade genética € reduzda em
mais de 30% nas 4reas e a diferenciacdo genética entre as dreas € muito menor. Por isso, a
diferenciacdo genética entre as dreas parece ndo ser capaz de compensar a baixa diversidade
genética dentro das subpopulagdes. Porém, em regides continuas a diversidade genética total
foi ligeiramente maior.

HOOLE et al. (1999) estudando populacdes naturais de Papilio machaon em
Broadland, UK, utilizando oito sistemas enzimaticos perceberam um consideravel fluxo
génico entre as trés populacdes estudadas. Os dados obtidos sugerem que a populacdo como
um todo estd em equilibrio de Hardy-Weinberg e que o endocruzamento tem pequeno efeito
na populagdo.

VANDEWOESTIINE et al. (1999) utilizaram eletroforese de alozimas para estudar a
diversidade genética, a estrutura genética da populacdo e a estrutura genética da populacgio
temporal de Aglais urticae. Neste estudo os autores encontraram maior diversidade genética
dentro das populacdes estudadas do que entre as mesmas e nenhuma variagdo genética
temporal significante nas populacdes amostradas em diferentes anos. Para estes autores uma
combinagdo de alta taxa de movimentacdo entre os fragmentos vizinhos e raros processos de
extingdo e colonizacdo pode resultar em uma estrutura genética populacional ndo relacionada
com a distancia geogrifica entre as populagdes. Com isso sugerem que as populacdes de A.
urticae ndo apresentam Modelo de Ilha de migragdo dos individuos porque a estrutura da
populacdo estd uniforme independente da distancia e do tempo.

NEVE et al. (2000) estudaram a estrutura genética de populacdes de Proclossiana

eunomia em escala regional e sugeriram através dos dados obtidos pela anélise da Estatistica
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F que cada uma das cinco subregides estudadas contém mais diversidade genética que o nivel
regional, ou seja, a Estatistica F revelou que a maior diferenciacio ocorre entre populagdes de
uma mesma subregido.

KRONFORST & FLEMING (2001) examinaram sete subpopulagcdes separadas
geograficamente de Heliconius charithonia e constataram que estas populacdes exibiam
pequena diferenciacdo genética e ndo apresentaram diferenciagdo genética detectivel entre
elas. Os autores sugerem que esta fraca diferenciagdo genética possa ser explicada pelo fluxo
génico ocorrente conforme o modelo de “stepping-stone”.

SHEPHARD et al. (2002) utilizaram a andlise de alozimas para responder questdes
sobre a origem das populages Australianas da borboleta monarca Danaus plexippus. Os
autores encontraram valores de heterozigosidade significantemente maoir nas populagdes
Australiana e Havaianas do que nas populacdes Norte Americanas. As diferencas genéticas
entre as populagcdes norte americanas do leste e do oeste amostradas ndo sdo suficientes para
propormos a provavel origem das populagdes havaianas e australianas. Os resultados obtidos
pelos autores mostram que as trés regides Australianas estudadas sdo mais similares entre si
do que as regides do Hawai e da América do Norte e compartilham alelos idénticos, sugerindo
que elas resultam de um tnico evento de colonizacdo, mas ndo indicam a origem especifica
dos colonizadores.

RUVOLO-TAKASUSUKI et al. (2002) analisaram o padrio isoenzimdtico de
esterases em pupas de Diatraea saccharalis indicando um total de oito locos, Para o estudo
utilizaram apenas um loco polimérfico. Mantiveram a populagéo sob condi¢des controladas
de laboratério onde observaram um excesso de heterozigotos que pode ser atribuido ao
método utilizado para estabelecer a populacdo em laboratério. O alto nivel de heterozigose
obtido no loco estudado indica que o sistema de esterase pode servir como um bom marcador
para estudos de popula¢des naturais de Diatraea saccharalis.

WYNNE et al. (2003) estudaram a estrutura genética populacional de duas espécies do
género Epirrita (Epirrita dilutata e Epirrita christyi) em quatro bosques de Rothamsted. Com
os dados obtidos através da eletroforese de alozimas detectaram que a distancia genética entre
as espécies é pequena, o que concorda com a similaridade morfoldgica existente entre as
mesmas, demonstrando uma relagdo muito estreita. Entretanto ocorre grande diferenciagdo na
freqiiéncia de alguns alelos entre Epirrita dilutata e Epirrita christyi, bem como a auséncia de
varios alelos em E. christyi que sdo encontrados em E. dilutata sugerindo que o fluxo génico
entre estas espécies ndo ocorre. Ainda neste estudo os autores encontraram baixo nivel de

diferenciagdo entre as populacdes amostradas de Epirrita dilutata. Porém a heterogeneidade
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encontrada entre os quatros bosques € significante, indicando que a populacdo total em
Rothamsted esta subdividida. Desta forma os baixos valores encontrados de Fst entre as
populacdes de Epirrita dilutata podem refletir uma conectividade histérica de arvoredos
deciduos no passado, em vez de fluxo génico.

KRAUSS et al. (2004) realizaram estudos utilizando eletroforese de alozimas de 19
locos para investigar o padrdo da estrutura genética de 17 populacdoes da borboleta
Polyommatus coridon e os efeitos da fragmentacdo de habitats na diversidade genética. Os
autores detectaram uma reducdo da heterozigosidade em populacdes isoladas de P. coridon o
que pode levar a uma redugdo da diversidade genética.

VANDEWOESTIINE et al. (2004) estudaram a dispersdo, ocupagdo de paisagens e
estrutura populacional da borboleta Melanargia galathea em diferentes sitios da Bélgica. Os
autores encontraram alto nivel de polimorfismo genético dentro das populagdes amostradas e
baixa quantidade de diferenciacéo entre as populagdes caracteristica esta de espécies com alta
capacidade de dispersdo e/ou alta densidade.

A Biologia de Populagdes tenta explicar, de maneira integrada, os papéis relativos dos
mecanismos microevolutivos como selec¢do, fluxo génico, deriva genética, na diferenciacio de
populacdes em ambientes heterogéneos relacionando-os a distribui¢do dos individuos tanto no
tempo como no espaco. Esta abordagem € de particular interesse para a andlise e interpretagio
de aspectos bioldgicos fundamentais relacionados a conservagao in situ de recursos genéticos
(MARTINS, 1987).

A estrutura genética das populagdes refere-se a distribuicdo da variabilidade genética
entre e dentro de populacdes. A formacdo da estrutura € resultante de fatores como sistema de
acasalamento, niveis de endogamia, sele¢do natural ou artificial, fluxo génico e deriva
genética entre e dentro das populacdes (FERREIRA, 2003).

O presente estudo teve como objetivo avaliar a variabilidade genética encontrada em
populacdes naturais de Parides agavus da regido de Santa Maria, analisando a distancia
genética entre as populacdes estudadas, bem como descrever a estrutura genética populacional

desta espécie.
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ABSTRACT. GENETIC STRUCTURE OF NATURAL POPULATIONS OF Parides
Agavus (DRURY) (LEPIDOPTERA: PAPILIONIDAE) OF CENTRAL REGION OF RIO
GRANDE SUL,BRAZIL.The population structure from the genetic and evolutive view-point
tries to quantify the morphologic and quantitative variability existing among the individuals,
their reproductive behavior, and gene flow patterns, and the adaptative strategies to the local
environment. The present study had as objective to describe the genetic population structure
and the genetic variability found in natural populations of Parides agavus of Santa Maria
region. For the study it was utilized polyacrylamide gel electrophoresis, for isozymes. Eighty-
eight P. agavus adult individuals were collected in three localities in Santa Maria. Eleven
genic loci were obtained totalizing 26 alleles. The genetic diversity levels presented by the
populations of P. agavus, can be considered high if they are compared with other lepidoptera
species. The index of fixation for the population set presented positive value suggesting the
bias panmixia in the population set. The mean Fst was low, indicating little genetic
differentiation among the sampling populations suggesting high gene flow or that these ones
originated themselves for irradiation of same population in the past. The genetic divergence
between the pairs of populations agree with the values found to the genetic distance, these

data can be effect of high dispersal specie or from a connexity of the studied areas, in the past.
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The gene flow estimated is sufficient to maintain the low genetic differentiation among the
populations of this species.

Keywords: population structure; isozymes; heterozygotes; genetic variability.

RESUMO A estrutura populacional do ponto de vista genético e evolutivo procura
quantificar a variabilidade morfoldgica e quantitativa existente entre os individuos, seu
comportamento reprodutivo, os padrdes de fluxo génico, e as estratégias adaptativas aos
ambientes locais. O presente estudo teve como objetivo descrever a estrutura genética
populacional e a variabilidade genética encontrada em populagdes naturais de Parides agavus
da regido de Santa Maria. Para o estudo utilizou-se eletroforese em gel de poliacrilamida para
alozimas. Foram coletados 88 individuos adultos de P. agavus em trés localidades de Santa
Maria. Foram obtidos 11 locos génicos totalizando 26 alelos. Os niveis de diversidade
genética apresentados pelas populagdes de P. agavus, podem ser considerados altos se
comparados com outras espécies de lepidopteros. O indice de fixacdo para o conjunto das
populacdes apresentou valor positivo sugerindo desvio da panmixia no conjunto das
populacdes. O Fst médio foi baixo indicando pouca diferenciacdo genética entre as
populacdes amostradas sugerindo um alto fluxo génico entre as populagdes, outra suposicao
sugere que estas se originaram por radiacdo de uma mesma populacio no passado. A
divergéncia genética entre os pares de populacdes concorda com os valores encontrados para
a distancia genética, estes dados podem ser efeitos da alta dispersdo da espécie, ou de uma
conectividade das dreas estudadas, no passado. O fluxo génico aparente médio estimado é

suficiente para manter a baixa diferenciacdo genética entre as populagdes desta espécie.

Palavras-chave: estrutura populacional; alozimas; heterozigosidade, variabilidade genética
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INTRODUCAO

A estrutura populacional € universal entre organismos. Muitos organismos formam
naturalmente subpopulacdes na forma de manadas, bandos, cardumes, colonias ou outros
tipos de agregacdes (HARTL & CLARK, 1997). A espécie € normalmente constituida por um
conjunto de populagdes locais, que variam em numero e no padrio de distribui¢do espacial. A
estrutura populacional do ponto de vista genético e evolutivo procura quantificar a
variabilidade morfoldgica e quantitativa existente entre os individuos, seu comportamento
reprodutivo, os padrdes de fluxo génico, e as estratégias adaptativas aos ambientes locais
(MARTINS, 1987).

O estudo de marcadores moleculares (alozimas e DNA) tem colaborado de forma
significativa como ferramenta auxiliar na defini¢do do status taxondmico e populacional de
védrias espécies vegetais e animais (FERGUSON, 1980; TORGGLER et al., 1995; ALFENAS,
1998). Dos varios marcadores moleculares disponiveis na atualidade, as alozimas pela relativa
simplicidade, rapidez e baixo custo das andlises em relacdo aos outros marcadores, t€m
gerado uma gama de informagdes praticas (TEIXEIRA et al., 2004). As alozimas podem ser de
grande importancia por fornecer informagdes genéticas e ecoldgicas reforcando inferéncias
sobre aspectos especificos da estrutura populacional, especialmente sobre a estrutura de
acasalamento e fluxo génico efetivo (MURPHY et al., 1990).

A espécie Parides agavus (Drury, 1782) ja foi registrada na América do Sul no
Paraguai, norte da Argentina e norte do Uruguai e no Brasil distribui-se no sul da regido
Nordeste, na regido Centro-Oeste e na Regido Sul (MORAIS & BROWN, 1992). Apresentam
como planta hospedeira Aristolochia triangularis (Cham., 1832) (Aristolochiaceae),
preferencialmente, de onde retiram substincias secunddrias toxicas as quais retém na fase
adulta (BROWN et al., 1981; SCRIBER, 1984; MORAIS & BROWN, 1992). Estudos do ponto de

vista ecoldgico e evolutivo foram realizados com popula¢des naturais de P. agavus (BROWN
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et al., 1981; SCRIBER, 1984; MORAIS & BROWN, 1992, SCHWARTZ et al 1995 a,b). PAIM & DI
MARE (2002) ressaltam a importancia de se realizar estudos sobre a variabilidade genética
(heterozigosidade e polimorfismo enzimadtico) para se determinar a contribui¢do do padrio
espacial das populacdes naturais de P. agavus sobre a organizacdo da variabilidade (estrutura
genética).

O presente estudo teve como objetivo avaliar a variabilidade genética encontrada em
populacdes naturais de Parides agavus em trés localidades de Santa Maria, analisando a
distancia genética entre as populagdes estudadas, bem como descrever a estrutura genética

populacional desta espécie.

MATERIAL E METODOS
Organismos estudados

A espécie Parides agavus (Drury, 1782) pertence a familia Papilionidae que apresenta
as borboletas mais familiares para a maior parte das pessoas. Também sdo conhecidas como
“borboletas rabo de andorinha”, sdo grandes, conspicuas e frequentemente observadas
visitando flores (BROWN & FREITAS, 1999). Esta espécie também apresenta formas aberrantes
e participa de anéis miméticos (MORAIS & BROWN, 1992; TYLER et al., 1994).

MORAIS & BROWN (1992), sugerem que P. agavus € limitada a habitats umidos e
sombreados. Utiliza preferencialmente  Aristolochia  triangularis (Cham., 1832)
(Aristolochiaceae) como planta hospedeira, onde as fémeas colocam seus ovos. Apresentam
ovos aposemadticos que possuem faixas ou manchas irregulares com cobertura vermelha, as
larvas apresentam tubérculos amarelos, (TYLER et al., 1994) e uma glandula epidérmica
eversivel localizada préximo a cabegca chamada osmetério, que é evertida quando a larva é
perturbada, liberando substancias volateis (STAMP, 1986). As pupas apresentam coloragio

amarelada com um cinturdo grend lembrando uma folha murcha (TYLER et al., 1994).
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PAIM & D1 MARE (2002) sugerem que P. agavus apresenta um alto grau de
residencialidade e baixa dispers@o. Estes autores verificaram que os individuos de P. agavus
demonstram uma dispersdo mais ou menos restrita. Embora seus movimentos dentro das dreas
de vida sejam intensos (SCHWARTZ & DI MARE, 2001).

Os individuos de P. agavus em estudos realizados no Sul do Brasil apresentaram
expectativa média de vida de 4,8 dias e longevidade média de 7,98 dias (PAIM & DI MARE,
2002). D’ ALMEIDA (1966) ao estudar populagdes desta espécie no Rio de Janeiro registrou

cinco geracdes anuais.

Trabalho de campo

No periodo de janeiro a marco de 2006 foram coletados 88 individuos adultos (Tab. I)
de Parides agavus em trés localidades de Santa Maria — RS, situadas entre os paralelos 53°10°
e 54°40°W e 29°00° e 29°20’S. As localidades Rincdo do Canto (RC), Rincdo do Soturno
(RS) e Cechela (CH), estdo localizadas em &reas remanescentes da Floresta Decidual e

Semidecidual da Serra Geral.

Tabela I. Nimero de individuos coletados de Parides agavus em cada localidade no Sul
do Brasil.

Localidade N °machos N°fémeas Total
Rincéo do Canto (RC) 47 5 52
Rinc&o do Soturno (RS) 17 13 30
Cechela (CH) 3 3 6
Total 67 21 88

Para a coleta dos individuos nas trés localidades foram utilizadas redes entomoldgicas
convencionais. Cada espécime foi acondicionado individualmente em envelopes de papel

glicerinado, com numeracao continua, local de coleta e sexo. Os envelopes foram mantidos
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em um recipiente de isopor para impedir o estresse causado pela temperatura e deslocamento
durante o transporte. No laboratério de Biologia Evolutiva da UFSM, os individuos foram

congelados a -10°C até a sua utilizagdo para a eletroforese.

Analise eletroforética

Para a andlise eletroforética foi utilizado apenas o abdomen dos individuos adultos,
que foram macerados com nitrogénio liquido e 500 ul de solugdo extratora preparada com
tampdo do gel e mercoptoetanol 2%. As amostras foram absorvidas em papel Whatman n°® 3
(4 mm x 4 mm) e aplicadas em gel de poliacrilamida com concentragdo 7%. O tampao
utilizado no eletrodo foi Litio - Borato pH 8,3 e no tampdo do gel Tris - Acido Citrico pH 8,3.
A corrida eletroforética foi realizada a temperatura de 4°C durante aproximadamente quatro
horas sobre uma corrente de 160V.

Foram examinados trés sistemas enzimaticos: Esterase (EST — EC 3.1.1.1), Fosfatase
Acida (ACP - EC 3.1.3.2) e Malato Desidrogenase (MDH — EC 1.1.1.37). Para o sistema de
esterase foram utilizados dois substratos o - naftil acetato e § - naftil acetato, separadamente.
Depois de realizadas as corridas os géis foram mergulhados na solugdo reveladora
correspondente para cada sistema durante aproximadamente uma hora. Posteriormente foram

retirados da solugdo reveladora e colocados na solugdo fixadora.

Anadlise estatistica

Para andlise estatistica foi utilizado o programa GENITIX v.4.03 desenvolvido pela
Delphi TM versao 5.0. A diversidade genética foi caracterizada a partir das estimativas das
freqii€ncias alélicas, heterozigosidade média observada (Ho), heterozigosidade média

esperada (He) sobre o equilibrio de Hardy — Weinberg (NEI, 1978) das popula¢des e indice de
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fixacdo de Wright (F). Estes coeficientes foram calculados para todas as populacdes
amostradas. Também foi calculada a distancia genética entre as populagdes (NEI, 1978).

Para verificar a diferenciacdo genética intra e interpopulacional foi utilizada a
estatistica F (WEIR & COCKERHAM, 1984). Esta estatistica assume trés pardmetros: (1) Fis,
estima a correlacdo dos genes dos individuos dentro de uma populacio; (2) Fsr, estima a
correlacdo dos genes entre individuos de uma populacio em relacdo ao conjunto das
populacgdes; e (3) Fir, estima a correlagdo dos genes dos individuos no total da populagao.

Para a interpretag@o do Fsr, utilizamos a sugerida por WRIGHT (1978): variacdo de O a
0,05 considera-se indicadora de pequena diferenciacdo genética; variacdo de 0,05 a 0,15
indica diferenciacdo genética moderada; variacdo de 0,15 a 0,25 indica grande diferenciacio
genética; valores de Fsracima de 0,25 indicam enorme diferenciagdo genética.

O fluxo génico aparente foi estimado pela formula (WRIGHT, 1969):

Nm = (1- Fst) / 4* Fsr

Onde: Nm € a quantidade de migrantes, e Fst € a divergéncia entre populacdes.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Freqiiéncias alélicas

Através dos trés sistemas enzimaticos estudados foram obtidos 11 locos (Tab. II),
todos polimoérficos em todas as populagdes estudadas, caracterizados por 26 alelos. Na Tabela
III sdo apresentadas as freqiiéncias alélicas obtidas com as trés populagdes de Parides agavus
utilizadas para estimar a variabilidade genética.

Nos locos aEST1, BEST1 e MDH?2 as freqiiéncias alélicas foram semelhantes para as
trés populagdes. Ja os locos ACP2, aEST2, aEST3, aEST4, MDH1 ¢ MDH3 apresentam
algumas diferencas, pois os alelos mais freqiientes para estes locos ndo sdo 0s mesmos em

todas as populacdes, isso também acontece em relacdo aos alelos menos freqiientes destes
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locos (Tab. III). Estes resultados indicam um nivel de diferenciacdo entre estas populacdes.
CASSEL & TAMMARU (2002) sugeriram que as diferencgas nas freqii€ncias alélicas encontradas
em um dos locos estudados nas populacdes de Coenonympha hero (Linneaus, 1761) € indicio

de diferenciacdo entre estas populacdes.

Tabela II. Sistemas enzimaticos utilizados em individuos adultos (machos e fémeas) de
populacées naturais de Parides agavus, nimero de locos observados.

Sistemas enzimaticos Numero de locos Estrutura da enzima
ACP 2 Monomérica

MDH 3 Monomérica
a-EST 4 Monomérica
B-EST 2 Monomeérica

Total 11

Nas populacdes analisadas foram observadas baixas freqii€ncias alélicas em trés locos
(ACP1, MDHI1 e MDH2). Em RC as menores freqiiéncias foram do alelo 2 do loco ACP1
(0,039) e do alelo 1 do loco MDH1 (0,039). Na populacdo RS a menor freqii€ncia foi do alelo
2 do loco ACP1 (0,086). Na populacdo CH as menores freqiiéncias foram do alelo 1 do loco
MDHI1 (0,083) e do alelo 2 do loco MDH2 (0,083).

O alelo 2 do loco ACPI estd ausente na populacio CH. Entretanto, quando
observamos os dados deste loco para as populacdes RC e RS constatamos que sua freqiiéncia
¢é baixa (0,039 e 0,086, respectivamente). No loco BEST2 ocorre a auséncia do alelo 2 nas
populagdes RS e CH, que também aparece com baixa freqiiéncia na populacio RC (0,106). E
importante ressaltar que estes alelos podem néo estar presentes na populacdo CH devido ao
baixo nimero da amostra (n=6), porém em RS o nimero da amostra (n=30) ndo justificaria
esta auséncia. Ao analisar estes resultados, observou-se que alguns alelos ausentes em uma
populacdo sdo detectados com baixa freqii€ncia noutra. Isso pode ser indicativo da deriva
genética e permite supor que a reducdo no tamanho dessas populacdes poderd acarretar

diminui¢do na variabilidade genética desta espécie. BOTREL er al. (2006) estudando
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populacdes de Calophyllum brasiliense (Camb.) espécies arbéreas de mata ciliar obtiveram
dados semelhantes para alguns locos estudados. Entretanto, a auséncia ou baixa freqiiéncia de
alguns alelos nas populacdes amostradas de P. agavus pode ter ocorrido devido a efeitos

decorrentes da amostragem realizada.

Tabela III. Freqiiéncias alélicas para as trés populacoes de Parides agavus no Sul do
Brasil, onde , é o tamanho da amostra.

Populagdo Alelo

Locus:

ACP1 ACP2 aEST1 oEST2  aEST3  aEST4  BEST1 BEST2  MDH1 MDH2 MDH3
10,6865, 0,186, 04425 04905y 0,567 0,622u9 0,163p2 0,740, 0,039s); 0,769 0,615
RC 2 0,039 0500, 0558s 0510w 04335y 0,3784s 0,836sy 0,106sy 0,686y 0,231 0,3854
3 0,274(51) 0,31 4(51) _ _ _ _ _ 0,1 54(52) 0,274(51) _ _
1 0,500pe 0,500z 02333 0,567p0 0,690 046529 0,150 0,617@ 0,133z 0,800 0,417
RS 2 0,086z 02764 0767s 0433@ 0,310pe 0,534z 0,850m 0,000m 0,750m 0,200 0,583
3 0,41 4(29) 0,224(29) _ _ _ _ _ 0,383(30) 0!1 1 7(30) — —
1 06675 0167¢ 01254 05835 04005 0,333 02505 0,500¢ 0,083 0,917g  0,5834
CH 2 00004 0500 08754 0417¢ 06005 0,667 0,750¢ 0,0005 0,500 0,083¢ 0,417
3 0333 0,333 _ _ _ _ 0,500 0,417 _
Total/
alelos 26

Indices de diversidade genética

Na Tabela IV estdo apresentados os parametros estimados a partir das freqii€ncias
alélicas dos 11 locos utilizados para avaliar a diversidade genética: heterozigosidade
observada (Ho), heterozigosidade esperada (He) e indices de fixacdo de Wright (F).

A heterozigosidade observada variou de 0,394 a 0,595 enquanto a esperada variou de
0,433 a 0,454 (Tab. 1V). Estes niveis apresentados pelas populacdes de P. agavus, podem ser
considerados altos se comparados com outras espécies de lepidopteros. Em Coenonympha
hero variou de 0,003 a 0,068 (CASSEL & TAMMARU, 2002); Aglais urticae (Linnaeus, 1758)
apresentou heterozigosidade média de 0,248 (VANDEWOESTUNE et al., 1999); WYNNE et al.
(2003) encontraram para Epirrita dilutata (Dennis & Schiffermiiller, 1775) heterozigosidade

média de 0,134 e para E. christyi (Allen, 1906) heterozigosidade média de 0,063; para
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Polyommatus coridon (Poda, 1761) a heterozigosidade variou de 0,146 a 0,195 (KRAUSS et

al., 2004).

Tabela IV. Niumero amostrado (N), média da heterozigosidade obtida (Ho), média da
heterozigosidade esperada (He) e indice de fixacdo de Wright (F) para as trés
populacées de Parides agavus no Sul do Brasil.

Populacao RC RS CH Média
n 52 30 6 29,333
Ho 0,394 0,408 0,595 0,466
He 0,454 0,446 0,433 0,444
F 0,132 0,085 -0,374 -0,157

Valores com uma variagdo semelhante ou maior que os encontrados para P. agavus
foram verificados por HOOLE et al. (1999) estudando populacdes naturais de Papilio machaon
(Linnaeus, 1758) onde a heterozigosidade variou de 0,364 a 0,476. Estes autores consideram
estes valores de heterozigosidade altos para espécies que foram reduzidas a algumas coldnias
com uma pequena drea geografica por muitas geracdes. Esta alta variabilidade genética pode
possibilitar a ocorréncia de um grande nimero de novas combinagdes genotipicas,
aumentando o potencial evolutivo da espécie, pela maior capacidade de adaptacido as
possiveis mudangas ambientais. Em Diatraea saccharalis a heterozigosidade variou de 0,548
a 0,655 (RUVOLO-TAKASUSUKI et al., 2002), para Danaus plexippus (Linnaeus, 1758) a
heterozigosidade variou de 0,353 a 0,427 (SHEPHARD et al., 2002), sendo maior ou similar a
heterozigosidade encontrada para P. agavus, sugerindo uma alta diversidade genética.

As heterozigosidades observadas foram inferiores as esperadas para as populacdes RS
e RC, revelando um excesso de homozigotos com relagdo ao Equilibrio de Hardy-Weinberg.
Esse excesso de homozigotos € evidenciado pelos valores positivos dos indices de fixagdo (F)
nas duas populacdes. Na populacdo CH a heterozigosidade obtida foi maior que a esperada,
sugerindo um excesso de heterozigotos corroborando com o indice de fixag¢do negativo (F),

porém este resultado pode estar relacionado ao baixo nimero de individuos amostrados (n=6).
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Entretanto, as diferencas entre a heterozigosidade observada e esperada, ndo sdo
estatisticamente significativas em nenhuma das trés populagdes.

Os indices de fixacdo de Wright (F) variaram de -0,374 a 0,132. O valor de F negativo
encontrado na populacdo CH sugere um excesso de heterozigotos, porém este valor pode estar

associado ao baixo numero de individuos amostrados.

Estrutura genética das populacdes estudadas

Os valores da estatistica F (WEIR & COCKERHAM, 1984) por loco para as populacdes
de Parides agavus sdo apresentados na Tabela V. O indice médio de fixacdo dentro das
populacdes (Fis) apresentou valor positivo (0,099) ndo concordando com o F médio de Wright
(-0,157) que se apresentou negativo. Esta discordancia pode ser atribuida ao baixo nimero de

individuos amostrados na populagcdo CH.

Tabela V. Estimativa das estatisticas F de Wright (Fis, Fir, Fsr) por loco para as trés
populacées de Parides agavus no Sul do Brasil.

Loco F|S Fir FST

ACP1 0,354 0,364 0,017
ACP2 0,580 0,607 0,066
aEST1 -0,245 -0,140 0,084
aEST2 -0,129 -0,137 -0,007
aEST3 0,297 0,309 0,016
aEST4 -0,028 0,017 0,044
BEST1 -0,186 -0,197 -0,010
BEST2 0,091 0,157 0,072
MDH1 0,420 0,434 0,025
MDH2 -0,088 -0,094 -0,005
MDH3 -0,316 -0,253 0,048
Média 0,099 0,132 0,035

O indice de fixacdo para o conjunto das populagdes (Fir) apresentou valor positivo
(0,132) sugerindo um desvio da panmixia no conjunto das populacdes. HOOLE et al, (1999)

encontraram em populacdes de Papilio machaon um Fyr igual a 0,156.
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O Fsr médio foi baixo (0,035) o que indica pouca diferenciacdo genética entre as
populacdes amostradas. Uma explicagdo para este resultado pode ser que estas populacdes
apresentam grande fluxo génico, caracteristica comum em espécies que possuem alta
dispersdo. SCHWARTZ & DI MARE, (2001) em trabalho realizado com P. agavus relatam que
esta espécie apresenta movimentos bastante intensos dentro das dreas, tornando esta hipdtese
aceitdvel. Segundo VANDERWOESTUNE et al. (1999) o fluxo génico neutralizaria os efeitos da
deriva genética e selecdo resultando na “homogeneizacdo” da composi¢do genética das
populacdes. Entretanto esta explicacdo ndo concorda com o observado por PAIM & DI MARE
(2002) em estudo realizado com P. agavus onde constataram que individuos capturados em
uma drea raramente eram recapturados em outras dreas indicando uma alta residencialidade e
baixa dispers@o. Desta forma terfamos uma segunda hip6tese para o valor de Fsr obtido, pois
SLATKIN (1981) explica a pouca diferenciacdo genética, entre populacdes com baixo fluxo
génico, pelo modelo de radiagdo, onde uma unica populacdo em algum tempo no passado
radiou em vdrias populacdes ndo trocando migrantes atualmente. Neste modelo alelos
presentes na populacdo inicial podem ser perdidos ou tornarem-se comuns devido a deriva
genética.

MALLET (1986) em estudos com Heliconius erato em sitios de eclosdo de pupas
verificou que a maioria dos movimentos ocorreu antes da primeira captura de um individuo
em estudos de marca-recaptura. Este autor encontrou neste estudo um parametro de dispersao
duas vezes maior que em estudos de marca-recaptura, sugerindo que a dispersdo € maior logo
apos a eclosdo destas borboletas. Este fato explicaria a divergéncia encontrada neste trabalho

e o estudo com P. agavus realizado por PAIM & DI MARE (2002).
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Distancia genética

A distancia genética (NEI, 1978) estimada para as trés populacdes de P. agavus aos
pares (Tab. VI) foi pequena, sendo menor entre CH e RS (0,016) e CH e RC (0,021) e maior
entre RC e RS (0,039). A divergéncia genética entre os pares de populagdes (Fst) concorda
com os valores encontrados para a distancia genética com o valor mais baixo foi entre CH e
RS (0,017), seguido de CH e RC (0,020) e o maior entre RC e RS (0,042), estes valores
apresentados também sdo muito baixos. A distdncia geografica entre as dreas onde se
encontram as populacdes estudadas varia entre 2239m a 3288m, sendo menor entre CH e RC
(2239m) e RC e RS (2863m) e maior entre CH e RS (3288m). Estes valores ndo concordam
com a distdncia genética entre as populacdes, porém isto pode ser devido a amostra de CH
onde foram capturados poucos individuos.

Os resultados mostram que a distincia geogréifica ndo se mostrou suficiente para
impedir o fluxo génico entre as populacdes estudadas mantendo desta forma uma similaridade
genética entre elas. Esta seria a explicacdo levando em conta espécies que apresentam grande
dispersdo (a mais aceitdvel). Entretanto os dados obtidos podem sugerir que as areas onde
estas populacdes s@o encontradas estariam conectadas no passado sendo posteriormente
fragmentadas. Estudos mais detalhados com P. agavus e com outras espécies devem ser feitos
nestas dreas para comprovar tal conectividade passada. WYNNE et al. (2003) estudando
Epirrita dilutata em bosques de Rothamsted encontraram baixos valores de Fsr entre as
populagdes e sugeriram que este dado refletiria uma conectividade histérica destes bosques no
passado, em vez de fluxo génico entre os mesmos. Os autores sugerem ainda que o nivel de
diferenciagdo, devido a deriva genética, € baixo mesmo que o fluxo gé€nico seja ausente entre

as populagdes contemporaneas.
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Tabela VI. Valores de Fgr entre pares de populacées (matriz triangular superior) e
distancia genética de Nei, 1978 entre populacoes de Parides agavus (matriz triangular
inferior).

RC RS CH
RC 0,042 0,020
RS 0,039 0,017
CH 0,021 0,016

Fluxo génico

O fluxo génico aparente médio estimado para as populagdes amostradas foi de
Nm=6,89 migrantes por geracdo. A estimativa do fluxo génico (WRIGHT, 1969) entre os pares
de populagdes mostrou-se menor entre RC e RS (5,77), maior entre CH e RS (14,17) e CH e
RS (12,17). Os valores de Nm aos pares com a populacdo CH parecem diferir do fluxo génico
médio, porém devemos levar em consideragdo o baixo numero amostral da populagdo CH.
Segundo SLATKIN & BARTON (1989), os valores de Nm determinam se a deriva genética pode
produzir variabilidade genética substancial entre locais. Os valores obtidos neste estudo para o
fluxo génico aparente médio estimado e fluxo génico aos pares de populacdes mostram-se

suficiente para impedir que as popula¢des difiram entre si por deriva genética somente.

CONCLUSOES

Os resultados revelam que as populagdes de Parides agavus amostradas apresentam
uma alta diversidade genética. O estudo da estrutura genética mostra que a maior parte da
variabilidade genética estd dentro das populagdes. As trés populagdes analisadas apresentam
baixa divergéncia genética, significando que estas s@o bastante similares. Este dado sugere
que as populacdes apresentam alto fluxo génico ou ainda podem ter radiado de uma mesma
populacdo no passado. A distancia genética encontrada concorda com a divergéncia genética
das populagdes aos pares, porém ndo concorda com a distancia com a distincia geogrifica. A
baixa distancia genética entre as populacdes estudadas reflete um alto nivel de fluxo génico

mantendo uma homogeneidade genética entre as mesmas. Outra explicagdo seria devido ao
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fato que as dreas estudadas estariam conectadas no passado. Porém faz-se necessario estudo
mais detalhado sobre tal hipdtese. O fluxo gé€nico aparente médio estimado e o fluxo génico
aos pares de populagdes mostram-se suficiente para impedir a diferenciacdo entre as

populagdes estudadas.
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3. CONCLUSOES

O presente estudo mostra que as populacdes Parides agavus da regido de Santa Maria
amostradas apresentam um nivel de diferenciacdo genética. Alelos ausentes ou presentes em
baixa freqiiéncia nas populacdes indicam acdo da deriva genética e a redugdo destas
populagdes pode levar a diminui¢@o da variabilidade genética desta espécie.

Por outro lado, a heterozigosidade observada para estas populacdes sugere grande
variabilidade genética, o que possibilita um aumento do potencial evolutivo, pela maior
capacidade de adaptagdo as possiveis mudangas ambientais.

As populacdes amostradas revelaram desvio da panmixia no conjunto das populacoes.
A baixa divergéncia genética entre as populacdes se deve a alta dispersdo da espécie ou a
radiacdo de uma populag@o ancestral que deu origem as populacdes atuais. O fluxo génico
aparente médio estimado e o fluxo génico das populagdes aos pares mostram-se suficiente
para impedir a diferenciagao entre as populagdes estudadas.

Os valores referentes a distancia genética das populagdes mostra grande fluxo génico
entre as populacdes. Porém ndo descartamos a hipdtese de que possivelmente as dreas
estudadas estariam conectadas no passado sendo fragmentadas no periodo atual, fato este que
s6 podera ser confirmado com estudos futuros utilizando outras espécies e talvez outros tipos

de marcadores genéticos.
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