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Drosophila incompta (Fig. 1) pertence ao grupo flavopilosa de
Drosophila e, como outros membros do grupo, utiliza as flores de
Cestrum como unico sitio para alimentacao e ovoposicao, sendo
totalmente dependente do hospedeiro em todo o seu ciclo de vida
(Wheeler et al., 1962). Embora Cestrum seja abundante nos
Neotropicos, seus padrOes descontinuos de floracdo levantam
dividas sobre as estratégias adotadas por esse grupo em
periodos de escassez de recursos (Santos & Vilela, 2005). Desse
modo, D. incompta apresenta-se como um modelo no estudo das
alteracOes demograficas que afetam espécies de ecologia restrita.
O presente trabalho tem, pois, o objetivo de avaliar a diversidade
genetica e estrutura populacional de populacdes de D. incompta,
bem como compreender a influéncia de fatores ecologicos e
eventos historicos na historia evolutiva dessa espeécie.

Introducao Metodologia

Flores de Cestrum sp foram coletadas nos
Estados do Rio Grande do Sul e Parana (Fig.
2c) e transportadas até o Laboratorio de | |
Genética da FURG. Apos a eclosdo, os|
individuos foram fixados em etanol absoluto,
sendo entao triados e Iidentificados pela
analise da genitalia dos machos. O DNA total

Figura 1. D. incompta
(De Ré et al., 2014)

de cada espécime foi extraido atraves de Kkits
especificos. Os genes mitocondrial COl e nuclear HB foram
amplificados, purificados e sequenciados para cada individuo. As
analises filogeograficas incluiram a construcdo de arvores
filogenéticas e rede de haplotipos, estimativas de indice de
fixacao FST, testes de neutralidade (D de Tajima, D e F de Fu e
Li) e medidas de diversidade genética.

Resultados

O numero total de sequéncias obtidas para COIl e HB foram 75 e 39, respectivamente. As redes de haplotipos (Fig. 2) revelaram
muitos haplotipos exclusivos e poucos compartilhados, sem padrao evidente de estruturacao populacional. As arvores filogenéticas (Fig.
3) também sugerem auséncia de estruturacao, embora os valores de FST para as populacoes de Itaara/RS e Frederico Westphalen/RS
tenham apresentado altos niveis de diferenciacéo. Para ambos marcadores, houve alta diversidade haplotipica (Tabela 1) e resultados
negativos para os testes de neutralidade quando a espécie foi considerada como um todo.
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Figura 2. Rede de hapl6tipos para os genes COI (A) e HB (B). Area de estudo (C).
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Figura 3. Arvores filogenéticas dos marcadores COI (A) e HB (B).

Tabela 1. Medidas de diversidade genética e testes de neutralidade para ambos
marcadores (COIl e HB).

Testes de Neutralidade

Gene N H Hd 11
Tajima D Fu&LID Fu&LiF
COIl 75 20 0.821+0.027 0.00462+0.0004 -1.99486* -4.08979* -3.96438*
HB 39 29 0.938+0.03 0.00891+0.001 -2.02803* -3.24402* -3.35267*

N, nimero de sequéncias obtidas para cada marcador; H, nimero de haplotipos; Hd,
diversidade haplotipica; 1, diversidade nucleotidica. Asteriscos indicam diferencas
significativas (P < 0.05).
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Conclusoes

Elevada diversidade genética e estrutura populacional
Indefinida s&o compativeis com a estratégia de fluxo génico
recorrente como forma de suprir a escassez temporaria de
recursos. No entanto, dentro de uma perspectiva historica, a
espécie parece ter passado por um processo recente de
expansao populacional, cuja datacao ainda permanece por ser
realizada.
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