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A lagarta-do-cartucho (Spodotera frugiperda, J. E. Smith, 1797) ataca diversas
culturas importantes em varios paises desde a América do Sul até América do Norte,
utilizando uma diversidade de plantas como hospedeiro. S. frugiperda foi registrada em 80
espécies de plantas pertencentes a 23 familias diferentes (Giolo et al. 2002; Fernandes et
al. 2002). Estudos populacionais indicaram a presenga de duas linhagens, (milho e arroz)
simpatricas e sem diferengas morfolégicas, apesar da presenga de diferengas bioquimicas,
comportamentais e na resposta para diferentes agentes de controle quimico e biolégico A
linhagem do arroz apresenta maior susceptibilidade a inseticidas como o diazinom e
carbaryl, enquanto a linhagem do milho é mais susceptivel ao carbofuran; além disso, as
larvas da linhagem do arroz apresentam maior susceptibilidade a Bacillus thuringiensis.
(Adamczyk et al. 1997; Edwards et al. 1999).

As linhagens podem ser diferenciadas pela utilizagdo de varios marcadores
moleculares (Martineli et al. 2006). A clivagem com as enzimas de restricdo Msp | e Sac, de
um segmento de 569 pares de bases do gene para Citocromo Oxidase | (COIl), produz
haplétipos especificos denominados de “corn strain” e “rice strain” (Nagoshl et al. 2006a). O
segmento FR, corresponde a uma seqiéncia de 189 pares de bases repetida em tandem e
localizada nos cromossomos sexuais. A amplificagdo ou ndo dessa regido por PCR permite
identificar as duas linhagens; o haplétipo milho (FR-) caracteriza-se pela auséncia ou/e
presenca de bandas inferiores a 400 pares de bases e o haplétipo arroz (FR+), pela
presenca de bandas superiores a 500 pares de bases (Nagoshi & Meagher 2003a,b).

Este trabalho analisou o potencial destes marcadores na identificagéo das linhagens
de S. frugiperda e dos niveis de hibridizagdo em populagées do Rio Grande do Sul.

As formas imaturas obtidas nas culturas do milho foram coletadas em Sao Borja (17),
Cachoeirinha (19) e Novo Hamburgo (20). Na cultura do arroz as coletas foram realizadas
em Sao Borja (17) e Cachoeirinha (17). O DNA total foi extraido conforme protocolo
padronizado por Sambrook et al. (1989). As reacdes de amplificagdo e clivagem seguiram o
protocolo descrito por Levy et al. (2002). A identificagdo da sequéncia FR foi realizada
utilizando-se os primers FR-C e FR-2 descritos por Nasgoshi & Meagher (2003 a, b).

As 34 larvas provenientes de populagbes da cultura do arroz apresentaram o
haplétipo Mt® tipico das linhagens que atacam essa cultura. Nas 56 larvas provenientes de
populagdes da cultura do milho foram encontradas 9 larvas com o haplétipo tipico do arroz
(Mt™): 6 em Sao Borja (35%), 1 em Cachoeirinha (5,2%) e 2 em Novo Hamburgo (10%). No
total, 16,7% dos individuos encontrados nas plantagdes de milho apresentaram o haplétipo
Mt". Os resultados obtidos pela clivagem das amostras com a enzima Sac | sdo similares
aos observados pela clivagem com Msp |. Em geral, os espécimes identificados como
portadores do haplétipo tipico da linhagem do arroz com a enzima Msp |, séo clivados pela
Sac I, o que nédo acontece quando o haplétipo foi identificado como pertencente a linhagem
do milho (Tabela 1). A freqiiéncia do segmento FR nas amostras da cultura do milho variou
entre 23 e 40%. Nas amostras da cultura do arroz a freqliéncia foi elevada, sempre acima
de 82%. O percentual de larvas coletadas na cultura do arroz que nao apresentaram o
fragmento FR variou entre 11,8 € 17,7%



Tabela 1. Freqiiéncia dos haplétipos milho (MtC) e arroz (MtR) nas populagées analisadas
de Spodoptera frugiperda.

Local Cultura | n Mt" Mt~

Séo Borja Arroz 17 17 (100%) 0.0
Milho 17 06 (35%) 11 (65%)

Cachoeirinha Arroz 17 17 (100%) 0.0
Milho 19 01 (5,0%) 19 (95%)

Novo Hamburgo Milho 20 02 (10%) 17 (85%)

Os resultados obtidos para cromossomos sexuais sdo compativeis com duas
explicagdes: diferengas na especificidade para hospedeiro entre as linhagens com maior
fidelidade na linhagem do milho e hibridizagdo assimétrica, com as fémeas da linhagem de
arroz mais receptivas aos machos da linhagem do milho do que as fémeas da linhagem do
milho aos machos da linhagem do arroz. Neste caso, como o marcador utilizado é
mitocondrial, os individuos com haplétipo Mt? presentes na cultura do milho seriam hibridos
resultantes do cruzamento entre fémeas do arroz e machos do milho (Nagoshi & Meagher
2003a,b; 2006 a,b). Segundo estes autores, a hibridizacao afetaria a especificidade para o
hospedeiro.

Os resultados obtidos para esse marcador de cromossomo sexual indicam a
presenca do segmento FR em alta freqiiéncia em larvas da linhagem do milho e, muitas
das larvas com o haplétipo mitocondrial do arroz ndo apresentaram esse segmento. Uma
explicagdo possivel, € que as populagbes destas linhagens apresentam um polimorfismo
associado ao fragmento FR com variagdo espacial na freqiéncia do fragmento. Nesta
hipétese, ndo ha uma correspondéncia entre o marcador para cromossomo sexual e 0s
marcadores mitocondriais como sugerido por LU et al. (1994). Portanto as configuragées
Mt°FR+ e Mt"FR- ndo podem ser utilizadas para estimar niveis de hibridizagdo entre as
linhagens. Por outro lado, se a presenga do segmento FR+ em IinhagRens do milho é
resultante da ocorréncia de hibridizacdo, as configuraces Mt°FR+ e Mt"FR- podem ser
produzidas ap6s duas geragoes de hibridizagao.

Nossos resultados estdo de acordo com estudos de laboratério que demonstram a
compatibilidade reprodutiva das duas linhagens de S. frugiperda, mas em ambientes
naturais o cruzamento entre elas é limitado por fatores ambientais (Pashley et al. 1992;
NAGOSHI et al. 2006a). Os niveis de hibridizagdo encontrados entre as linhagens de S.
frugiperda indicam que estas ndo podem ser utilizadas como exemplo de bidtipos
representando espécies cripticas (Drés & Mallet, 2002). Porém, de acordo com os critérios
destacados pelos autores, sao linhagens adaptadas a diferentes hospedeiros.

Os diferentes niveis de hibridizagdo registrados em S. frugiperda podem estar
associados ao tempo de ocorréncia da sobreposi¢ao na area de distribuicdo das linhagens,
em grande parte influenciada pela expanséo da cultura do milho e do arroz nas Américas.
A expansao destas culturas contribui para o processo de hibridizagéo, gerando um padrao
de hibridizagao diferente do que ocorre na maioria das espécies ou linhagens que evoluem
alopatricamente e entram em contato em algumas areas, formando as zonas de
hibridizagao definidas.

A analise dos niveis e dos resultados do processo de hibridizagéao entre as linhagens
de S. frugiperda séo relevantes para programas de controle e manejo, especialmente, se
considerarmos que as duas linhagens diferem na susceptibilidade a diferentes agentes de
controle. Esse aspecto é mais relevante ainda, se considerarmos, expansao das areas
cultivadas com plantas-Bt e que as duas linhagens de S. frugiperda ocorrem em varias
destas culturas. Portanto, a possibilidade de fluxo entre as linhagens de S. frugiperda tem
impactos significantes para programas de manejo da evolugdo da resisténcia. Nesse
contexto, um aspecto importante € monitorar os niveis de fluxo génico entre as linhagens e
definir o quanto essas diferem aos diferentes agentes de controle.
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