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Variabilidade genética de populaced\yssomyia neivai do estado do Parana,
Brasil.

RESUMO
As investigacdes sobre a estrutura genética dadqudjes de flebotomineos sado importantes
para a compreensdo dos padrfes de dispersdo dasessp para 0 desenvolvimento de
estratégias de controle. Pela importancia dessetosna saude publica, o estudo genético de
suas populacdes precisa ser mais explorado, umgueeas pesquisas tém sido realizadas
principalmente conh.utzomyia longipalpis. Com o objetivo de conhecer a estrutura genética e
o fluxo génico da espéciblyssomyia neivai foi realizado o sequenciamento do gene
mitocondrial NDH4 de popula¢des provenientes dogiafpios de Doutor Camargo, Lobato,
Japira e Porto Rico, no estado do Parana, Bramiink sequenciados 80 espécimes de Ny.
neivai, 20 de cada municipio, obtendo-se 269 pdeebases. Detectou-se um total de 27
haplotipos, 28 sitios polimorficos, diversidade Ibdpica de 0,80696 e diversidade de
nucleotideos de 0,00567. O haplotipo H5, com 3%a@spes, foi 0 mais comum entre as
quatro populacdes. Os haplétipos H5 e H7 sdo apsimresentes nas quatro populagcdes de
flebotomineos. A populacdo de Ny. neivai com maliwersidade genética é a de Doutor
Camargo. Essa populagdo € a unica que compartdpitipos com as populagbes dos
demais municipios, compartilha o maior nimero deldtgpos com Lobato, além de ter o
maior numero de haplotipos exclusivos. Nao houveetagao significativa entre as distancias
genética e geografica das populacdes estudadasidoorioi observado que, entre Japira e
Porto Rico, ha maiores distancias genética e gbBogr& menor fluxo génico. Os
dendrogramasNeighbor-Joining (NJ) demonstraramngehd variabilidade interespecifica

entre os espécimes da mesma populacéo.
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Genetic variability ofNyssomyia neivai populations of the state of Parana,
Brazil.

ABSTRACT

Investigation on the genetic structure of sandfbpuydations is essential for understanding
dispersal patterns of species and developmentrifalcstrategies. Genetic study of sandflies
populations needs to be further explored, givenitgortance of these insects on public
health, besides in most cases studies have befamrped withLutzomyia longipalpis. Thus,
were performed these quenching of NDH4 mitochohdgane from population of
municipalities of Doutor Camargo, Lobato, Japirad &orto Rico, Parana state, Brazil, in
order to understand the genetic structure and §eneof Nyssomyia neivai species. Were
sequenced 80ly. neivai specimens, 20 from each municipality, getting B&Se pair. Were
detected a total of 27 haplotypes, 28 polymorphesshaplotypic diversity of 0.80696 and a
nucleotide diversity of 0.00567. H5 haplotype, W@ specimens, was the most common
among the four populations. H5 and H7 haplotypesewviiee only ones present in the four
sandfly populationgNy. neivai population from Doutor Camargo presented the Iigleeetic
diversity. Just this population shared haplotypéth whe other municipality population; it
shared the highest number of haplotypes with Lolseitd also had the highest number of
exclusive haplotypes. There was no significant elation between genetic and geographic
distances from studied population. However, wereseoled the highest genetic and
geographic distance, and the lower gene flow amlajpyra and Porto Rico. The Neighbor-
Joining (NJ) dendograms demonstrated no intergpegfiability among specimens from the

same population.
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