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INTRODUÇÃO
Levantamentos recentes sobre ocorrência, mapeamento e estudos 

taxonômicos identificaram Mahanarva spectabilis (Distant, 1909) como uma 

espécie impactante em pastagens no Centro Norte do Brasil. Estudos sobre a 

variabilidade genética desta espécie, embora se grande importância, ainda são 

incipientes. O uso de marcadores moleculares é uma interessante ferramenta 

para estudos de variabilidade genética por meio da análise direta do DNA.
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OBJETIVO
Analisar a variabilidade genética de espécimes de M. spectabilis coletados em 

diferentes locais e diferentes hospedeiros com base em marcadores moleculares 

do tipo RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA).

MATERIAL E MÉTODOS
Foram analisados 10 espécimes de M. spectabilis coletados em Tocantins (7), 

Minas Gerais (2) e Distrito Federal (1) a partir dos hospedeiros Brachiaria 

brizantha cv. Marandu (6), Cynodon sp (1), capim-elefante (2) e cana-de-acúcar 

(1). Um espécime de Deois sp. foi utilizado como outgroup. (Tabela 1). 

O DNA genômico de cada espécime foi extraído e 9 primers decâmeros (D-4, 

D-7, E-20, F1, F-14, G-8, G-9, H-4 e H-12) utilizados para a obtenção de 

marcadores moleculares RAPD. As reações de amplificação foram feitas em um 

volume total de 13 uL, contendo Tris-HCl 10 mM (pH 8,3), KCl 50 mM, MgCl2 3 mM, 

100 uM de cada um dos desoxiribonucleotídios (dATP, dTTP, dGTP e dCTP), 0,4 uM de 

um primer (Operon Technologies Inc., Alameda, CA, EUA), uma unidade da enzima Taq 

polimerase e, aproximadamente, 15 ng de DNA. Após a amplificação, as amostras 

foram aplicadas em gel de agarose (1,2%), corado com brometo de etídio, submerso 

em tampão TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1 mM). A separação eletroforética foi de, 

aproximadamente, quatro horas, a 90 volts. Ao término da corrida, os géis foram 

fotografados sob luz ultravioleta e as marcas analisadas.

Os marcadores RAPD gerados foram convertidos em uma matriz de dados 

binários, a partir da qual foram estimadas as distâncias genéticas entre os 

espécimes, com base no complemento do coeficiente de similaridade de Nei & Li, 

utilizando-se o Programa Genes (Cruz, 1997). A matriz de distâncias genéticas 

foi utilizada para realizar a análise de agrupamento, utilizando como critério, o 

método do UPGMA, com auxílio do Programa SAS e do Programa Statistica 

(Statsoft Inc., 1999).

RESULTADOS

CONCLUSÕES
Os resultados evidenciaram a variabilidade genética de M . spectabilis, 

havendo uma tendência de agrupamento de espécimes oriundos de regiões 

geograficamente mais próximas e ou do mesmo hospedeiro.

Foram obtidos 82 marcadores, sendo que apenas 12,2% dos mesmos foram monomórficos. As 

distâncias genéticas entre os espécimes variaram entre 0,108 e 0,627 (Tabela 2). A menor distância 

genética foi obtida entre os espécimes P17-TO e P22-TO, ambos coletados em Tocantins e em pastagem de 

Brachiaria brizantha cv. Marandú. O baixo número de marcadores monomórficos e as altas distâncias 

genéticas evidenciam a alta variabilidade genética dos espécimes analisados. O espécime que mais diferiu 

dos demais foi o P41-TO, coletado em Tocantins em cana-de-acúcar (Figura 2). 

Figura 1. Pontos de coleta (A), plantas hospedeiras (B-D) e metodologia de coleta (E-G) de 

Mahanarva spectabilis.
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Tabela 2. Matriz de distâncias entre 11 espécimes de cigarrinha das pastagens, baseada em 82 

marcadores RAPD. Os números (1 a 11) correspondem aos espécimes da Tabela 1.

 

Tabela 1. Espécimes de cigarrinhas das pastagens analisados no presente 

trabalho com os respectivos locais de coleta e hospedeiros.

 

Figura 2. Análise de agrupamento de 10 espécimes de Mahanarva 

spectabilis, com base na matriz de distâncias genéticas 
calculadas utilizando 82 marcadores RAPD. O método do 
UPGMA foi utilizado como critério de agrupamento.
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