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INTRODUÇÃO 

Os ecossistemas naturais vem sofrendo atualmente um grande impacto causado pela 

degradação e fragmentação das suas áreas. A Caatinga é um dos mais impactados pelo 

aumento da população humana e utilização de suas áreas para a agricultura e pecuária. Como 

consequências temos a redução da biodiversidade e perda do seu componente genético.  

As formigas constituem um grupo de organismos onde a maioria das espécies é 

sensível às variações ambientais (Majer 1983) e, em ecossistemas onde ocorrem processos 

acelerados de degradação, muitas espécies estão ameaçadas de extinção, como a espécie 

Dinoponera lucida. Dinoponera pertence à Formicidae, subfamília Ponerinae. Este gênero é 

constituído por seis espécies com distribuição geográfica restrita ao continente Sul-Americano 

(Kempf, 1971; Paiva & Brandão, 1995). Dinoponera quadriceps está distribuída 

exclusivamente no Nordeste brasileiro e, como as outras espécies do gênero, não apresenta 

diferenciação morfológica de castas e tem baixa capacidade de dispersão e de colonização em 

novas áreas. 

Estudos de variabilidade genética populacional trariam importantes informações sobre 

a estrutura genética das populações dessa espécie que contribuiriam para o seu manejo e 

conservação. Os marcadores moleculares vem sendo amplamente utilizados nestes e em 

outros estudos relacionados à ecologia, evolução e taxonomia de espécies. Dentre os 

marcadores, o Polimorfismo de Comprimento dos Fragmentos de Restrição (RFLP) é um dos 

mais utilizados para estudos populacionais (Matioli, 2001). 

Esse é o primeiro estudo que visa verificar a variabilidade populacional dessa espécie 

que por apresentar características como baixa capacidade de voo e dispersão e pouca 

habilidade de colonização em novas áreas (Overal, 1980; Paiva & Brandão, 1995) é possível 

que as populações de diferentes regiões apresentem variabilidade genética de baixa à média, 

resultado do baixo fluxo gênico entre populações. 

O presente trabalho analisou a variabilidade genética de populações naturais de D. 

quadriceps, distribuídas na região do semiárido baiano, buscando obter informações acerca do 

nível de fluxo gênico e do grau de diferenciação genética. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

As coletas foram realizadas nos municípios de Serra do Ramalho, Pilão Arcado, Feira 

de Santana, Baixa Grande, Banzaê e Senhor do Bonfim, localizados no estado da Bahia. Em 

cada uma das localidades foram coletadas amostras de D. quadriceps procedentes de três 

colônias. O DNA total foi extraído do tórax de 18 indivíduos utilizando o protocolo fenol-

clorofórmio modificado de Azeredo-Espin et al., (1991). 
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Após a extração, os genes mitocondriais Citocromo Oxidase I/ II, COI e 16S foram 

submetidos à amplificação. As reações de PCR foram realizadas em um volume total de 25 μl 

e a amplificação dos fragmentos de DNA foi feita usando as seguintes condições: 

desnaturação inicial a 94°C (5 min), seguida de 35 ciclos (94°C por 1 min, 44°C por 1 min e 

20 seg e 72°C por 1 min) e terminando com a extensão final a 72°C por 20 min. Para as 

reações de digestão enzimática foram utilizadas as enzimas DraI, SspI, e Hae III. No entanto, 

com o uso das enzimas de restrição, verificou-se, inicialmente, a deficiência deste método 

para se detectar a variabilidade genética da espécie estudada, uma vez que não houve corte 

dos fragmentos. Assim sendo, resolvemos utilizar a técnica de sequenciamento por esta 

permitir uma maior possibilidade na detecção de variação. 

As reações de sequenciamento foram realizadas para a porção inicial do gene COI, 

compreendida entre os primers mtD7/mtD9, em algumas amostras de Feira de Santana, 

Senhor do Bonfim e Baixa Grande. Para a análise, o alinhamento das seqüências das 

populações foi realizado utilizando-se o método Clustal W 1.8 (Thompson et al., 1994). 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Para a região COI/COII, os protocolos utilizados permitiram a amplificação de todas 

as populações amostradas, demonstrando diferentes padrões entre as populações. O tamanho 

do fragmento para as populações de Feira de Santana, Pilão Arcado e Serra do Ramalho foi de 

aproximadamente 600 pb, tamanho semelhante ao encontrado para D. lucida (cerca de 603 

pb) (Costa et al., 2006). Por outro lado, para as populações de Baixa Grande, Banzaê e Senhor 

do Bonfim, o tamanho do fragmento foi de aproximadamente 800 pb (Figura 1). Visto que o 

DNAmt é bastante conservado e, portanto, o tipo de diferenciação no padrão de amplificação 

é muito raro de acontecer, nos leva à hipótese de que essa diferença no tamanho do fragmento 

sejam repetições de A+T, denominada sequência Q, que têm cerca de 196 pb (Cornuet et al, 

1991), o que corresponde justamente à diferença aproximada entre os padrões de amplificação 

encontrados. Outra hipótese é que estas duas populações seriam espécies crípticas, ou seja, 

com grupos genéticos distintos que estão passando por processos de especiação resultante do 

isolamento reprodutivo (Futuyma, 1992). No entanto, com os dados obtidos com o 

sequenciamento de algumas populações, ainda não é possível confirmar qualquer uma das 

duas hipóteses. 
 

 

 
Figura 1. Eletroforese em gel de agarose (2%) mostrando a amplificação 
diferenciada da região intergênica COI/COII do mtDNA de seis 

populações de D. quadriceps: Baixa Grande-BA, Senhor do Bonfim, 

Banzaê (600pb) (1,2,3, respectivamente). Feira de Santana, Serra do 
Ramalho, Pilão Arcado, (800pb) (4,5,6, respectivamente). M – marcador 

100pb. 
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Para o gene COI, o tamanho do fragmento de 1600 pb e os fragmentos de 800 pb e 

600 pb não apresentaram diferenciação evidente entre as populações, pelo menos quanto ao 

tamanho do fragmento amplificado. 

A região 16S do DNAmt apresentou um tamanho estimado em 800 pb para todas as 

populações amostradas. A ausência de diferenciação pode ser resultante da característica do 

próprio gene, que tende a ser mais conservado e, portanto,  geralmente é utilizado em análises 

filogenéticas (Alberts et al., 1994). 

As enzimas utilizadas não apresentaram sítios ou a quantidade deles gerou dúvidas 

quanto ao padrão de bandas e, desta forma, os resultados não foram informativos. Então, foi 

utilizada a técnica de sequenciamento para o gene COI. O estudo populacional realizado por 

Assis (2010) com a abelha Nannotrigona testaceicornis, utilizando o mesmo fragmento do 

COI e a técnica PCR+RFLP, também não encontrou polimorfismo entre as populações, e o 

uso do sequenciamento como segunda opção para a análise, por outro lado, demonstrou 

variabilidade entre as populações da espécie estudada, revelando a sensibilidade desta técnica 

na detecção de polimorfismo. 

A análise de cerca de 350 pb das sequências da porção inicial do gene COI, das 

populações de Feira de Santana, Baixa Grande e Senhor do Bonfim (Figura 2), demonstrou 

uma diferenciação quanto a composição de bases em determinados sítios das populações de 

Baixa Grande e Senhor do Bonfim em relação à amostra de Feira de Santana. Esta população 

diferiu das duas outras em pelo menos 8 sítios, enquanto Baixa Grande e Senhor do Bonfim 

tiveram apenas uma diferença de base (Tabela 1). Esse resultado confirmou a diferenciação 

observada com a amplificação do COI/COII, onde as populações de Baixa Grande e Senhor 

do Bonfim formaram um grupo distinto de Feira de Santana. 
 

 
 

Figura 2. Sequências obtidas da porção inicial do Gene COI (compreendida entre os primers 

mtD7/mtD9), com aproximadamente 500pb cada uma. a. Amostra de Feira de Santana; b. 
Amostra de Baixa Grande. c. Amostra de Senhor do Bonfim. 

 
Tabela 1. Sítios variáveis quanto à composição de bases nitrogenadas referentes ao 

fragmento de 350pb nas sequências da porção inicial do COI (mtD7) das três 
populações analisadas. FSA – Feira de Santana; BDE - Baixa grande; SBM – Senhor do 

Bonfim. Os números verticais localizados acima das bases indicam a posição delas. 
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Apesar das poucas sequências analisadas, com os dados obtidos do COI, já foi 

possível observar a diferenciação das populações, revelando o potencial deste gene para a 

detecção de polimorfismo. Vários estudos com formigas utilizaram as sequências do COI para 

investigar a variabilidade genética das populações (AZUMA et al., 2006; QUECK et al., 

2007). Além disso, o COI vem sendo amplamente utilizado em DNA barcoding, tendo sido 

demonstrada a sua utilidade na caracterização de diversos grupos de organismos, como os 

insetos, e para a identificação de espécies (FOOTTIT et al., 2008). 

A partir dos resultados obtidos, conclui-se que tanto a amplificação do COI/COII 

quanto os resultados encontrados com o sequenciamento da porção inicial do COI, revelaram 

diferenciação entre as populações. Assim, estes resultados representam informações iniciais a 

respeito da variabilidade genética de D. quadriceps, e a ampliação das áreas de estudo, bem 

como de genes a serem analisados, podem ampliar o conhecimento a respeito da estrutura 

genética destas populações e auxiliar em processos futuros de elaboração de planos de manejo 

e conservação desta espécie endêmica. 
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