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Linepithema humile Mayr € nativa da Argentina e sul do Brasil e atualmente é encontrada em
vérias regides do mundo (BUCZOWSKI et al., 2004), como decorréncia de introdu¢des acidentais
através de atividades de comércio (NEWEL e BARBER, 1913; SMITH, 1965). A habilidade de a
formiga argentina ter se tornado uma espécie invasora se deve ao fato, em partes, por sua conduta e
mudancas genéticas que ocorreram durante sua introducio e estabelecimento em novas areas.

Devido a uma grande similaridade entre a casta das operdrias, ¢ uma constante encontrar
identificacdes erroneas de L. humile, além do fato de estudos indicarem a existéncia de ao menos trés
novas espécies de Linepithema ainda nao descritas (WILD, 2004). A biologia molecular é uma
ferramenta importante e pode auxiliar nessas questdes.

A evolucdo de genomas pode ocorrer por substituicio de uma base por outra, denominada
mutacdo pontual, ou por inversdes de seqii€éncias de nucleotideos. Como conseqiiéncia, esses eventos
podem gerar mutagdes neutras (KIMURA, 1983), as quais ndo afetam nem negativa nem
positivamente o produto génico, mutagdes deletérias, ou mutacdes vantajosas, as quais sdo raras. O
genoma mitocondrial apresenta altas taxas evolutivas quando comparado ao genoma nuclear
(BROWN et al., 1979), podendo ser devido a sua baixa fidelidade no processo de replicacio do DNA
na mitocondria, a um ineficiente mecanismo de reparo e a uma alta concentracdo de substincias
mutagénicas resultantes do metabolismo da mitocondria (LI e GRAUR, 1991).

Os tRNA"™ sdo considerados como genes estruturais, e sua evolucdo estd influenciada por
restricoes funcionais, que definem quais nucleotideos podem ser aceitos em um sitio sem afetar
negativamente a funcao ou a estrutura do produto génico, ocorrendo uma inversa relacao entre taxa de
evolucao e restricao funcional (PAGE e HOLMES, 1998).

Chiotis et al. (2000), fez uma revisdo filogenética da subfamilia Dolichoderinae, através da
andlise de seqiiéncias de genes mitocondriais em diferentes espécies da subfamilia e usaram parte das
informacdes obtidas para desenhar o RNA transportador e analisar variagdes entre suas estruturas.

Com o intuito de caracterizar a variagio do gene tRNA™ mitocondrial foram utilizadas
técnicas de amplificacdo por PCR e seqiienciamento de DNA. Foram obtidos fragmentos do DNA
mitocondrial, que compreende o gene do RNA transportador de leucina de sete populacdes de
Linepithema, localizadas nas cidades de Bento Gongalves (RS), Curitiba (PR), Pindamonhangaba
(SP), Rio Claro (SP), Sao Paulo (SP), Suzano (SP) e Vitdria (ES), além de uma espécie ainda ndo
identificada do género Dorymyrmex de Corumbd (MS).

As seqiiéncias obtidas foram inicialmente analisadas e editadas manualmente com o uso do
programa BioEdit, e em seguida alinhadas por meio do aplicativo Clustal. Com o uso do programa t-
RNAscan-SE, foram montadas as estruturas secundarias dos tRNA™". A partir de seqiiéncias obtidas
no GenBank, foram montadas estruturas secunddrias do tRNA™ das espécies Iridomyrmex lividus
(cédigo de acesso no GenBank AF147048) e Linepithema humile (AF147050), ambas provenientes da
Austrdlia.

A Figura 1 ilustra as estruturas dos tRNA™" obtidas das varias populagdes, além da estrutura
basica de tRNA e as regides que o compdem. A molécula de tRNA contém quatro regides em hélice
que sdo chamadas de al¢a do aceptor de aminodacido, al¢a D, al¢a TC, e alca do anticédon, sendo que
esta estrutura em duas dimensdes (estrutura secundaria) é conhecida como folha trevo (KIM et al.,
1973, 1974; RICH e KIM, 1978).
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Figura 1: Estrutura basica do tRNA e estruturas dos tRNA"" das populacdes estudadas.




A andlise das estruturas dos tRNA"" das diversas populacdes de Linepithema sugere padrio
similar ao encontrado na andlise filogenética obtida por MARTINS et al., 2006. As popula¢cdes de
Linepithema provenientes de Limeira (SP), Sao Paulo (SP), Suzano (SP), Pindamonhangaba (SP),
Curitiba (PR) e Bento Gongalves (RS) seguiram um padrio de tRNA™" semelhante a0 que ocorre para
a populacdo de L. humile australiana (AF147050), com o brago TC com quatro pares de nucleotideos,
a alca TC com sete nucleotideos, a alca varidvel com seis nucleotideos, o bragco D com trés pares de
nucleotideos e a alca D com seis nucleotideos.

Algumas variacdes, entretanto, foram verificadas nessas estruturas. As populagdes de L humile
australiana, Limeira (SP), Pindamonhangaba (SP) e Sdo Paulo (SP) possuem estruturas idénticas de
tRNA™", As populagdes de Suzano (SP) e Bento Gongalves (RS) também possuem estruturas
similares, com substituicdo de um nucleotideo na alca TC, quando comparadas com o primeiro grupo
(variagdo indicada por seta). J4 a populagdo de Curitiba (PR) apresentou duas substituicdes de
nucleotideos na alca TC se comparada as populacdes que seguem o padrao de L. humile.

A anilise das estruturas dos tRNA"" da populacio de Rio Claro revela que apresenta o padrio
de tRNA"" encontrado na populagio de Ilividus australiana (AF147048). O braco TC tem cinco pares
de nucleotideos, a alga TC com quatro nucleotideos, a al¢a varidvel com quatro nucleotideos, o bragco
D com trés pares de nucleotideos e a alca D com seis nucleotideos. J4 a popula¢do de Vitéria (ES),
tem um padrdo similar ao dessas duas populacdes, porém com variagdes na alca TC, que possui cinco
nucleotideos, e seis nucleotideos na alga variavel.

Comparando a estrutura do tRNA™" do género Dorymyrmex com os outros dois géneros
ilustrados (Linepithema e Iridomyrmex), verifica-se a variagcdo existente entre os diferentes géneros,
sendo os bragos e a algas TC os locais de maiores variagdes, corroborando com o trabalho de Chiotis
et al. (2000).

Portanto, os resultados sugerem que algumas populagdes sdo proximas a espécie L. humile,
como as populacdes de Limeira (SP), Sdao Paulo (SP), Suzano (SP), Pindamonhangaba (SP), Curitiba
(PR), Bento Gongalves (RS); porém, algumas populacdes podem ser agrupadas com outros gé€neros,
como as populacdes de Rio Claro (SP) e Vitdria (ES) ou até mesmo podem pertencer a um novo
género, considerando-se as diferengas marcantes encontradas em suas estruturas secunddrias de
tRNA".

A anilise das estruturas secundérias do tRNA™" permitiu distinguir as possiveis novas espécies
do género Linepithema, mas também espécies que tinham sido previamente incluidas no género, e que
na realidade podem pertencer a outros géneros.
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