- .
N 52 SEMANA C ,3 c I XXVIII CONGRESSO DE
X LSRADA o INICIACAQ CIENTIFICA

4

DIVERSIDADE GENETICA DE Tadarida brasiliensis (CHIROPTERA:
MOLOSSIDAE) NO EXTREMO SUL DO BRASIL: HA EVIDENCIAS DE
SEGREGACAO ENTRE SEXOS?

BRENDA BARBON FRAGA'; ANGEL LARROZA DE SOUZA?; KELLY BRONDANI?;
JULIANA CORDEIRO?; ANA MARIA RUI°; FABIO RICARDO PABLOS DE SOUZA®

! Universidade Federal de Pelotas — brendabarbonfraga@gmail.com
? Universidade Federal de Pelotas — angellarroza@hotmail.com
% Universidade Federal de Pelotas — kellybrondani@hotmail.com
* Universidade Federal de Pelotas — jincdr@gmail.com
® Universidade Federal de Pelotas — ana.rui@ufpel.edu.br
® Universidade Federal de Pelotas — fabiopablos@hotmail.com

1. INTRODUCAO

Tadarida brasiliensis (I. Geoffroy, 1824) € uma espécie pertencente a ordem
Chiroptera e familia Molossidae, a qual é exclusivamente insetivora (WILKINS,
1989). A espécie possui ampla distribuicdo nas Américas, sendo encontrada desde
os EUA até o Chile, e € muito abundante em algumas regides (WILKINS, 1989).
Espécies de morcegos com dieta insetivora e abundantes possuem um papel
fundamental no ecossistema (AGOSTA, 2002); principalmente por possuirem
importantancia na polinizacéo e dispersao de sementes, assim como no controle de
insetos pragas de agricultura (BERNARD et al., 2011). Tadarida brasiliensis € um
importante consumidor primario de insetos, controlando desta forma o tamanho
populacional dos mesmos (AGOSTA, 2002).

As populacbes da espécie com ocorréncia na Ameérica do Norte foram
estudadas acerca da diversidade genética (RUSSELL et al., 2005), diferentemente
das populagbes com ocorréncia ha Ameérica do Sul. Populacbes de T. brasiliensis
apresentam padrfes migratorios, de deslocamento ou de uso de poleiros de forma
diferenciada entre os sexos. Em uma populacdo do sul dos Estados Unidos, foi
observado que as colbnias eram usadas como ponto de parada durante o periodo
de migracédo, além de identificarem um padrao diferencial de comportamento de uso
de abrigos entre machos e fémeas (SCALES; WILKINS, 2007).

Na América do Sul, ha estudos que relatam comportamento semelhante. No
Uruguai, foi constatado que enquanto os machos permanecem nos abrigos todo o
ano, as fémeas os abandonam em periodos mais frios (NUNEZ et al., 2018). Outro
estudo realizado no extremo sul do Brasil identificou que ha mudanca na razéo
sexual nas colénias ao longo do ano, o que provavelmente indica um
comportamento distinto de deslocamento ou migracdo de machos e fémeas
(FRANCO, 2011).

No presente estudo, testamos a hipétese de que o comportamento de
deslocamento ou migracédo distinto entre individuos machos e fémeas reflita na
diversidade genética e na estruturacao das populacdes. Portanto, objetivo do estudo
€ avaliar a diversidade genética e a estruturacdo da populacdo de T. brasiliensis no
extremo sul do Brasil.

2. METODOLOGIA

As amostras de tecido de T. brasiliensis foram coletadas durante os anos de
2014 e 2015 em uma coldénia no municipio do Capao do Ledo, RS, Brasil. Os
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individuos foram capturados com rede de neblina e armadilha tipo puca e mortos por
inalacdo de éter (licenca SISBio n.° 52646-1). Apos a identificacéo e a coleta de uma
série de informagbes dos animais, o tecido muscular peitoral foi isolado e
armazenado em etanol 90% a -20°C.

A extracdo do DNA foi realizada utilizando o kit para extracdo DNeasy®
Blood&Tissue Kit (Qiagen), seguindo as recomendacfes do fabricante. Os genes
citocromo oxidase subunidade | (COl) e regido controladora do DNA mitocondrial (D-
loop) foram amplificados por PCR. Os produtos de PCR foram sequenciados pela
empresa Macrogem Inc. Apds o recebimento dos resultados de sequenciamento, 0s
eletroferogramas foram analisados e as sequéncias consensos foram montadas
utilizando o pacote Staden 4.11 (STADEN, 1996). Para o alinhamento das
sequéncias utilizou-se a ferramenta ClustalW no software Mega7 (KUMAR et al.,
2016).

Foi construida uma matriz com os dados concatenados (COI+D-loop), a qual
foi utilizada nas andlises. Foram obtidos fragmentos de COIl e de D-loop para 53
individuos (27 fémeas e 26 machos). O tamanho total da matriz de dados analisada
foi de 1405pb com os dados concatenados (COI+D-loop), sendo que 692pb
correspondem ao marcador COIl e 713pb correspondem ao marcador D-loop. Os
dados de diversidade genética (numero de haplétipos, diversidade haplotipica,
diversidade nucleotidica e niumero de sitios polimorficos) e os testes de neutralidade
de evolucédo das sequéncias (Fs de Fu e D de Tajima) foram calculados utilizando o
software DnaSP v5.10 (LIBRADO; ROZAS, 2009). Por fim, a rede de haplétipos foi
montada utilizando o software PopArt (LEIGH; BRYANT, 2015).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A tabela 01 apresenta os dados de diversidade genética e dos testes de
neutralidade para os dados concatenados, COIl e D-loop, separado por machos e
fémeas e para a amostra total. De uma forma geral, foi obtido um alto nimero de
haplétipos (machos: 24; fémeas: 26; total 45) e de diversidade haplotipica (machos:
0,991; fémeas: 0,997; total: 0,992), mas um baixo numero de diversidade
nucleotidica (machos: 0,035; fémeas: 0,039; total: 0,036), com poucos sitios
polimorficos (machos: 143; fémeas: 123; total 135; de um total de 1405pb
analisados). Estes dados indicam que apesar da alta diversidade de haplotipos, a
diferenca entre cada sequéncia é uma consequéncia de variagcdes em poucos sitios
nucleotidicos.

Os testes de neutralidade foram significativos apenas para Fs de Fu, com
valores negativos (Tabela 01). Isso significa que a diversidade obtida é menor que a
diversidade esperada, indicando uma potencial expansdo demogréafica de T.
brasiliensis (NIELSEN, 2001) no extremo sul do Brasil.

Tabela 01 — Dados de diversidade genética e testes de neutralidade para os
marcadores mitocondriais COIl e D-loop concatenados de machos e fémeas de
Tadarida brasiliensis coletados no Capédo do Ledo, RS, Brasil.

N h Hd 1T S Tajima’s Fu's Fs

Machos 26 24 0,991 0,035 143 0,133  -6,784*
Fémeas 27 26 0,997 0,039 123 0,393  -6,968*
Total 53 45 0,992 0,036 135 0,354  -23,78*

Nota: N: nimero de sequéncias; h: nimero de haplétipos; Hd: diversidade haplotipica; m: diversidade
nucleotidica; S: numero de sitios polimorficos do total de 1405pb analisados.
*Testes de neutralidade apresentaram significancia estatistica em p<0,05
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A figura 01 apresenta a rede de hapl6tipos dos dados concatenados dos
fragmentos de COI e D-loop. Os dados apontam para uma estruturagao da colonia
em dois haplogrupos mitocondriais, porém n&o relacionados ao sexo. Individuos
machos e fémeas estdo distribuidos nos dois haplogrupos mitocondriais de forma
inversamente proporcional. Enquanto no haplogrupo da esquerda 43,40% dos
individuos sdo machos e 56,60% sdo fémeas; no haplogrupo da direita ocorre o
inverso, 65,22% sao machos e 34,78% séo fémeas.
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Figura 01 — Rede de haplotipos das sequéncias concatenadas de COI e D-loop de
Tadarida brasiliensis coletados no Capéao do Ledo, RS, Brasil.

4. CONCLUSOES

Os dados obtidos de diversidade genética por meio dos marcadores
moleculares COI e D-loop mostram que a populacdo de Tadarida brasiliensis do
extremo sul do Brasil possui altos indices de diversidade genética e potencialmente
se encontra em processo de expansao demografica. A hipotese testada foi refutada,
j& que esta populacdo ndo apresenta uma estruturacdo genética relacionada ao
sexo para os marcadores testados.
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