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1. INTRODUCAO

Genética de populacdes é a area responsavel por analisar a quantidade e
a distribuicdo da variacdo genética nas populacbes e as forcas que controlam
essa variacdo (HARTL; CLARK, 2010). Para seus estudos sédo utilizados
diferentes marcadores moleculares, genes mitocondriais sdo considerados ideais
ja que o genoma mitocondrial tem alta taxa de mutacéo, heranca maternal e néo
sofrer recombinacdes, tornando-os Uteis na investigacdo da historia das
populacdes (ARIAS ET AL, 2003). O gene citocromo oxidase subunidade | (COIl)
€ considerado um dos genes codificadores de proteinas mais conservados no
genoma mitocondrial (BROWN,1985), sendo bastante utilizado em estudos de
genética de populacdes e em estudos filogeograficos (DERYCKE et al, 2010).
Estudos de variagdo genética possuem relevancia para o entendimento das
populacdes cujo comportamento migratério € desconhecido (WILMER et al.,
1994).

Tadarida brasiliensis (I. GEOFFROY, 1824; WILKINS, 1989) € uma espécie
de Chiroptera da familia Mollossidae e esta entre as espécies de morcego mais
amplamente distribuidas nas Américas. Encontrada desde o sul dos Estados
Unidos até norte da Argentina, Chile e sudeste do Brasil. Na América do Sul esta
distribuicdo se estende ao longo da encosta da Cordilheira dos Andes,
apresentando uma auséncia na regido Amazobnica. Aparentemente, sua
distribuicdo € descontinua na América Central, com auséncia na Nicaragua
(IUCN, 2017). A espécie é formada por populacdes residentes e migratorias,
formando col6énias que chegam a milhares de individuos em cavernas ou
construcbes abandonadas (SIMAS 2015). Apesar de sua ampla distribuicdo
padrées migratorios no Sul da América do Sul ou mesmo entre a América Central
e do Norte para esta espécie ainda séo desconhecidos. O objetivo deste trabalho
€ analisar a diversidade das sequéncias do gene mitocondrial citocromo oxidase
subunidade | (COI) de popul¢cdes de Tadarida brasiliensis da América do Norte e
do Sul.

2. METODOLOGIA

As sequéncias do gene COI de Tadarida brasiliensis da América do Norte
foram obtidas por meio de buscas in silico nos bancos de dados online GenBank
(https://www.ncbi.nim.nih.gov/). J& os exemplares da América do Norte foram
capturados utilizando armadilha harp-trap e armadilha tipo puca. Os individuos
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foram mortos por inalacdo de éter (licenca SISBio n.° 52646-1). Apos a
identificagdo, tecido muscular peitoral foi isolado e armazenado em etanol 90% a -
20°C, para posterior extracdo de DNA.

A extracdo do DNA foi realizada utilizando o kit para extracdo DNeasy®
Blood&Tissue Kit (Qiagen), seguindo as recomendacfes do fabricante. Foi
analisada a sequéncia do gene citocromo oxidase subunidade | (COIl). Para as
reacoes de PCR foram utilizados os primers VF1d /VR1d (COIl), enzima
HotStarTagMaster Mix kit (Qiagen), programa de termociclador seguindo as
recomendacdes. Os produtos de PCR foram sequenciados pela empresa
Macrogem (http://foreign.macrogen.com/eng/).

As sequéncias foram alinhadas no programa MEGA6 (TAMURA et al.
2013) utilizando a ferramenta Clustral W. As analises de diversidade populacional,
intra populacéo e inter populacdes foram realizadas utilizando o programa DnaSP
v5.10 (ROZAS et al.,, 2003). A rede de haplotipos foi construida utilizando o
programa Network (Fluxus Technology Ltda. 2016). Foi realizada uma andlise de
neutralidade para geracao da diversidade genética utilizando o teste D de Tajima,
e um teste de fixacdo de alelos por meio do indice Fst. Ambos testes foram
realizados no programa DnaSP v5.10.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As analises incluem 92 sequéncias, considerando as 39 obtidas com a
busca in silico e 53 sequéncias extraidas de nossas coletas. Uma matriz de dados
foi construida totalizando 692 nucleotideos. Na tabela 01 sédo apresentados os
dados de diversidade, onde observamos uma alta diversidade haplotipica dentro
de cada populacao (Hd), j& a diversidade nucleotidica (Pi) e o nUmero de sitios
variaveis (S) € baixo, ou seja, apesar da alta diversidade de haplétipos a mudanca
entre cada sequéncia € pouca.

Tabela 01: Dados de diversidade genética obtidos das sequéncias de mDNA de
Tadarida brasiliensis da América do Norte e Sul.

Populagdo* N h Hd Pi S Tajima's D Test
Arizona 7 7 1 0,00507 11
Brasil 53 29 0,969 0,02489 49
California 8 2 0,25 0,00038 1

El Progresso 6 6 1 0,00558 11 1,47973

Florida 6 3 0,6 0,00335 6
Texas 6 6 1 0,00751 11
Georgia 5 4 0,9 0,00699 10
Total 91 31 0,918 0,03486 53

N: nimero de sequéncias; H:numero de haplétipos; Hd: diversidade haplotipica;
Pi: diversidade nucleotidica; S: sitios polimorficos; Tajima’'s D Test: teste de
neutralidade. *Nao foi possivel calcular para o Mississipi por ter apenas uma
sequéncia.

O teste de neutralidade D de Tajima apresentou resultados nao
significativos para as diferencas entre as sequéncias, o que quer dizer que nao ha
pressao seletiva atuando nas sequéncias, ou seja, a diversidade existente dentro
das populacdes é ao acaso, é neutra.



e

43 SEMANA
INTEGRADA

UFFEL 2018

Na andlise da rede de haplétipos (figura 1) podemos observar uma
separacdo entre as populacbes da América do Norte e América do Sul e que elas
nao compartilham haplotipos entre si. Vemos que a distancia que separa as
populacbes € de 17 passos mutacionais. Possivelmente, a distancia observada
entre as Américas é dada pela falta de coleta entre os dois pontos. Observamos
também que entre as populacdes da América do Norte ndo ha estrutura, j4 na
populacdo da América do Sul existe uma segregacdo, ainda que por poucos
passos mutacionais.
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Figura 01: Rede de haplétipos da sequéncia de COI de Tadarida brasiliensis. Os
nameros representam a quantidade de passos mutacionais entre os haplotipos.
Os links sem numero apresentam menos de 5 passos mutacionais.

Os dados de Fst demonstram que as populacbes da América do Norte e
do Sul ndo estdo fixadas. Valores mais baixos correspondem a menores
diferencas entre as sequéncias comparadas, valores mais altos correspondem a
maiores diferencas. A variacdo entre as populacdes da América do Norte e do Sul
vai de 0,73233 a 0,79375. A variacédo entre as populacdes da América do Norte
vai de -0,00909 a 0,75789. Como estamos trabalhando com apenas uma
populacdo da América do Sul ndo € possivel calcular, ndo temos dados para
variacao intrapopulacional.

As variacdes interpopulacionais com numeros mais elevados estdo na
Califérnia. Na Califérnia a variacdo s6 na América do Norte vai de 0,2589 a
0,75789. J4 a variacdo entre as demais populacdes é baixa. O baixo valor indica
pouca diferenciacdo génica, ou seja, indica um alto fluxo génico entre essas
populacdes. Este mesmo padréo € observado na populacdo da América do Sul,
demonstrando um alto fluxo génico.

Os indices de Fst de comparacao das populacdes ao Sul da distribuicdo de
T. brasiliensis com as populagdes ao Norte da distribuicdo apresentaram valores
bastante altos, indicando uma alta fixacdo das sequéncias nucleotidicas,
representando um baixo fluxo génico entre essas populacdes.

4, CONCLUSOES

Analisando os dados obtidos em conjunto para o gene COIl de Tadarida
brasiliensis pode-se dizer que h&d uma divisdo entre as popula¢gdes da América do
Norte e da Ameérica do Sul. Estes resultados corroboram com os dados da regido
controle (D-loop), onde também se observou estrutura genética entre as
populacdes das Américas (SOUZA et al, 2017).
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