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"Afinal que é o homem dentro da natureza? Nada, em relação ao 

infinito; tudo, em relação ao nada; um ponto intermediário entre 

o tudo e o nada. Infinitamente incapaz de compreender os 

extremos, tanto o fim das coisas quanto o seu princípio 

permanecem ocultos num segredo impenetrável, e é-lhe 

igualmente impossível ver o nada de onde saiu e o infinito que o 

envolve. Que poderá fazer, portanto, senão perceber alguma 

aparência das coisas num eterno desespero e não poder 

conhecer nem seu princípio nem seu fim?" (Pascal).  



 

 

Resumo 

O status taxonômico de espécie tem se mostrado essencial em relação a 

conservação de espécies como também para estudos eco-epidemiológicos. O status 

taxonômico em insetos vetores tem demonstrado que muitas espécies anteriormente 

ditas como únicas, compreendiam, na verdade,  um complexo de espécies crípticas 

em que seus integrantes podem ter capacidades vetoriais diferenciadas, e.g. 

Anopheles gambie Lutzomyia longipalpis sl, inseto vetor da Leishmania infantum 

(agente etiológico da leishmaniose visceral americana), possui status taxonômico 

ainda controverso e diversos estudos têm sido realizados à fim de esclarecer o real 

status deste vetor. Apesar de diversas populações apresentarem características 

exclusivas (e.g. feromônios, sons copulatórios, padrões de manchas abdominais e 

estrutura genética), a quase duas décadas apenas uma espécie do complexo foi 

descrita, a L. pseudolongipalpis.  Foi avaliado três localidades do nordeste do Brasil, 

das quais duas possuem como barreira geográfica a Chapada do Araripe. Foram 

utilizadas metodologias robustas como Análise de Máxima Verossimilhança, Teste 

de atribuição e AMOVA.Este estudo utilizou um fragmento do gene period,  sendo 

que o Teste de Atribuição, Fst e a Máxima Verossimilhança separaram agruparam 

os dados genéticos com as diferenças fenotípicas e pela primeira vez o AMOVA 

demonstrou que a maior variação genética estava na relação entre o número de 

manchas abdominais e a estrutura genética das populações, sendo o primeiro 

trabalho a evidenciar a ancestralidade do fenótipo que apresentava uma mancha 

abdominal (1S) em relação ao fenótipo com duas manchas (2S). O Fst encontrado 

evidenciou, pela primeira vez, as relações filogeográficas separando 

moderadamente as populações isoladas pela a chapada do Araripe. 

Palavras-chave: Espécies crípticas, Lutzomyia longipalpis, gene period. 



 

 

Abstract 

 

The taxonomic status of species is essential for conservation and has also been of 

great importance in eco-epidemiological studies. The definition of the taxonomic 

status for insect vectors has demonstrated that several previously identified species 

are in fact comprised of a complex of cryptic species with different vectorial capacity 

(e.g. Anopheles gambie). For the sand fly Lutzomyia longipalpis sl, principal vector of 

Leishmania infantum, the etiological agent of American visceral leishmaniasis, the 

taxonomic status remains controversial and several studies have been conducted to 

clarify the actual status of this vector. Although diverse populations present unique 

characteristics (e.g. pheromones, copulatory sounds, patterns of abdominal spots 

and genetic structure), for nearly two decades only one species of the complex was 

described, L. pseudolongipalpis. In this study, we evaluated three sites in 

Northeastern Brazil where two of them have as geographical barrier the plateau of 

Araripe. The study used robust methods such as Maximum Likelihood analysis, 

assigning test and AMOVA. The present study used a fragment of the period gene 

(525 base pairs), and has demonstrated for the first time a relationship between the 

number of abdominal spots and the genetic structure of the population, being first 

study to show the ancestry of the phenotype showed one abdominal spot (1S) 

compared to the phenotype with two spots (2S). As well as the Fst found separated 

populations isolated by the Araripe plateau. 

 

Key words: Cryptic species, Lutzomyia longipalpis, period gene. 
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1. Introdução 

 

Lutzomyia longipalpis (Diptera: Pyschodidae: Flebotominae) principal vetor 

da Leishmania infantum na América Latina, possui o status taxonômico de complexo 

de espécie nesta região. O único integrante descrito para o complexo L. longipalpis é 

o L. pseudolongipalpis, restrito à Venezuela, também é vetor da L. infantum. A maior 

parte das fêmeas são “idênticas” para diversos grupos de flebotomíneos. Desse 

modo, a identificação das espécies é estritamente realizada através dos machos.  

Portanto, métodos genéticos são imprescindíveis para identificar as fêmeas 

monotípicas. 

A baixa capacidade de vôo, associada aos vários biomas e às barreiras 

geográficas presentes no Brasil, fornecem um cenário propício ao surgimento de um 

complexo de espécies crípticas entre os flebotomíneos. Entretanto, para o Brasil, o 

complexo L. longipalpis ainda não possui nenhuma espécie descrita, apesar de suas 

populações possuírem características exclusivas (e.g. feromônios, sons copulatórios, 

estrutura genética). A característica morfológica que permite identificar as possíveis 

espécies de L. longipalpis que vivem em simpatria é o número de manchas 

abdominais presentes nos machos ditos 1S e 2S (uma mancha e duas manchas 

abdominais respectivamente). Entretanto, este fenótipo não é um caractere 

informativo para taxonomia e, portanto, não pode ser utilizado para separar as 

espécies do complexo L. longipalpis no Brasil. 

O presente estudo utilizou um fragmento do gene period de 525 pares de 

bases (pb), ainda não utilizado em estudos de genética de populações destes 

flebotomíneos. Foram empregados algoritmos estatisticamente robustos como 

Máxima Verossimilhança, Teste de Atribuição e Análise de Variância Molecular 

(AMOVA). O trabalho avaliou as populações simpátricas 1S e 2S das localidades de 
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Caririaçu e Sobral (Ceará) e Bodocó (Pernambuco), em que a chapada do Araripe 

separa os dois estados brasileiros parece atuar como barreira geográfica com mais 

de 1000m de altitude. Nas três localidades foram encontradas as mesmas formas 

fenotípicas de L. longipalpis, e o teste de atribuição detectou duas populações 

estruturadas para cada localidade. Quando juntas, as três localidades também 

apresentaram apenas duas populações genéticas, evidenciando que cada fenótipo 

pertencia a uma população genética definida. A AMOVA pela primeira vez 

evidenciou que a maior parte da variação genética estava relacionada aos fenótipos, 

atribuindo um peso maior às manchas abdominais. 

A análise filogenética demonstrou a posição derivada do fenótipo 2S em 

relação a 1S e os FSTs encontrados apresentaram a maior distância genética entre 

os fenótipos da localidade de Bodocó, enaltecendo a importância da chapada do 

Araripe como barreira geográfica. O marcador per de 525pb promoveu maiores 

conhecimentos acerca da distribuição do L. longipalpis no Nordeste do Brasil e 

exibiu polimorfismos mais consistentes em relação ao fragmento 266pb, geralmente 

utilizado na literatura deste complexo. 
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2. Revisão da Literatura 

2.1 Flebotomíneos 

Os flebotomíneos são dípteros de pequeno porte pertencentes à subordem 

Nematocera, família Psychodidae, subfamília Phlebotominae, que surgiram no 

período Cretáceo Inferior. Esta subfamília é composta por seis gêneros, três dos 

quais são característicos do Velho Mundo (Phlebotomus, Sergentomyia e Chinius) e 

três são encontrados exclusivamente no Novo Mundo [Warileyia, Brumptomyia e 

Lutzomyia] (Young e Duncan, 1994). Uma vez que ainda não foram identificados 

vestígios fósseis demonstrando a ocorrência simultânea de algum destes gêneros no 

Velho e no Novo Mundo, acredita-se que a divergência entre eles tenha ocorrido há 

dezenas de milhões de anos (Lewis, 1982).  

A subfamília Phlebotominae engloba dípteros de importância no âmbito da 

saúde pública, pois é notória a presença de espécies vetoras de agentes etiológicos 

causadores de diversas patologias, tais como: arboviroses, bartonelose e 

leishmanioses (Forattini, 1973). Das cerca de 900 espécies descritas no mundo, 

estima-se que pelo menos 50 sejam possíveis vetores de patógenos relacionados à 

transmissão das leishmanioses (Rangel e Lainson, 2003, Kamhawi, 2006).  

O ciclo biológico dos flebotomíneos tem duração de 30 a 90 dias, de acordo 

com as condições ambientais observadas (Brazil et al., 2003). As formas adultas 

(Figura 1) apresentam dimensões reduzidas (2 a 3 mm), exibem o corpo e as asas 

densamente cobertos por cerdas e possuem antenas compostas por 16 segmentos 

(Marzochi, 1992). Os flebotomíneos apresentam vôos curtos e baixos, conferindo-

lhes um comportamento peculiarmente saltitante dentro de um raio de dispersão não 

superior a 200 metros (Alexander e Young, 1992). Possuem hábitos crepusculares e 
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noturnos, apesar de algumas espécies também se alimentarem durante o dia, 

conforme já foi observado em L. umbratillis na região amazônica (Lainson et al. 

1994).  

Figura 1: Exemplos de flebotomíneos adultos.  
Fonte (http://image.slidesharecdn.com/9-150226064640-conversion-gate01/95/9-leishmaniose-9-
638.jpg?cb=1424954853). Acesso em 25/10/2015  

 

Os flebotomíneos são encontrados em ecótopos naturais, tais como troncos 

de árvores, tocas de animais, folhas caídas no solo, frestas em rochas e em 

cavernas (Brazil et al., 2003, Azevedo et al., 1993). Algumas espécies são também 

encontradas em ambientes rurais e urbanos, que se caracterizam pela presença de 

abrigos de animais domésticos e habitações humanas, sugerindo que estes 

organismos se encontram em processo de adaptação às áreas antropicamente 

modificadas (Tolezano et al., 2001).  

Modificações abruptas nos ecossistemas têm selecionado características 

ecológicas de várias espécies de flebotomíneos e de reservatórios, interferindo 

diretamente na dinâmica de transmissão das leishmanioses. Este novo cenário 

emerge dos desmatamentos, a partir dos quais alguns hospedeiros do parasita 

http://image.slidesharecdn.com/9-150226064640-conversion-gate01/95/9-leishmaniose-9-638.jpg?cb=1424954853
http://image.slidesharecdn.com/9-150226064640-conversion-gate01/95/9-leishmaniose-9-638.jpg?cb=1424954853
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podem adentrar espaços habitados pelo homem, onde eventualmente são 

encontrados flebotomíneos adaptados ao ambiente domiciliar. De hábitos 

alimentares bastante diversificados, tornam-se aptos a transmitir o parasita entre 

humanos e mamíferos domésticos com relativa facilidade (Costa et al., 2007).  

Geralmente notívagos, somente as fêmeas dos flebotomíneos são 

hematófagas (Figura 2). Algumas espécies apresentam uma notável especificidade 

alimentar, no que se refere à obtenção de fontes de repastos sanguíneos, enquanto 

que outras são extremamente promíscuas, alimentando-se numa gama considerável 

de espécies de vertebrados (Morrison et al., 1993).  

 

 

Figura 2: Fêmea adulta ingurgitada Phlebotomus sp. 
 Fonte (http://exame.abril.com.br/tecnologia/noticias/especie-do-parasita-e-decisiva-na-resposta-a-
leishmaniose). Acesso em 25/10/2015  

 

A saliva constitui elemento crítico na hematofagia das fêmeas dos 

flebotomíneos, uma vez que afeta as respostas hemostáticas, inflamatórias e 

imunológicas dos hospedeiros. Em geral, sabe-se que a saliva dos insetos 

hematófagos apresenta pelo menos uma substância antiplaquetária, uma 

http://exame.abril.com.br/tecnologia/noticias/especie-do-parasita-e-decisiva-na-resposta-a-leishmaniose
http://exame.abril.com.br/tecnologia/noticias/especie-do-parasita-e-decisiva-na-resposta-a-leishmaniose
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anticoagulante e uma substância vasodilatadora que, em conjunto, propiciam um 

ambiente favorável à obtenção de sangue e ao parasitismo (Andrade et al., 2005).  

O sangue exerce importantes funções na maturação dos ovos e quando 

estes se tornam viáveis e são ovopositados entre três a oito dias após o repasto 

(Marcondes, 2001). Entretanto, em estudo realizado com P. papatasi, foi 

demonstrado que mesmo sem repasto sanguíneo, as fêmeas são capazes de 

ovopositar apenas com dieta alimentar baseada em carboidratos (Tesh e Guzman, 

1996).  

Existem ainda fatores intrínsecos à capacidade vetorial dos flebotomíneos, 

que se comportam como espécie-específicos e, desta forma, observa-se que a 

maioria das espécies de flebotomíneos parece ser refratária ao desenvolvimento de 

Leishmania (Sacks e Kamhawi, 2001). Andrade e colaboradores (2002) realizaram 

um estudo para investigar a transmissão vertical de leishmaniose visceral canina 

através de fêmeas gestantes, em que não foi possível identificar a presença do 

parasito nos seus descendentes, tornando-se inconclusivo demonstrar a 

possibilidade da transmissão vertical.  

 A ovoposição dos flebotomíneos geralmente ocorre em locais úmidos e 

sombreados, onde é encontrada grande quantidade de matéria orgânica em 

decomposição (Forattini, 1973). A eclosão ocorre cerca de 10 dias após a sua 

deposição, sendo que ovos (Figura 3A) de uma mesma postura podem apresentar 

períodos de incubação variáveis. Existem evidências mostrando que os ovos de 

algumas espécies podem atravessar longos períodos de quiescência, fenômeno 

geralmente observado nos casos em que as condições ambientais não se mostram 

favoráveis à eclosão (Young e Duncan, 1994).  
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As larvas são pequenas (< 1,2 mm) e vermiformes, caracterizando-se pela 

presença de uma cápsula cefálica esclerotizada e de pequenas cerdas ao longo de 

toda a sua extensão. As larvas (Figura 3B) de primeiro estágio exibem duas cerdas 

longas na parte posterior do corpo, enquanto que nos demais estágios, o número 

observado de cerdas é quatro (Marcondes, 2001). O desenvolvimento larval ocorre 

em microhabitats terrestres, situados em fendas de rochas, base de troncos de 

árvores e tocas de animais, ambientes onde se alimentam avidamente da matéria 

orgânica em decomposição ali encontrada (Ferro et al., 1997). Antes de se 

transformarem em pupas (Figura 3C), as larvas param de se alimentar e procuram 

abrigos menos úmidos, onde se prendem a um objeto. A fase de pupa dura de sete 

a doze dias, havendo uma tendência para que a emergência dos machos ocorra 

mais precocemente (Young e Duncan, 1994).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura   3: 3A Ovos; 3B Larvas; 3C Pupas de flebotomíneos. 
Fonte: (http://entnemdept.ufl.edu/creatures//misc/flies/Lutzomyia_longipalpis.htm). Acesso em 
25/10/2015  

A 

B C 

http://entnemdept.ufl.edu/creatures/misc/flies/Lutzomyia_longipalpis.htm
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2.2 Leishmanioses  

 As Leishmanioses são zoonoses que resultam do parasitismo dos 

hospedeiros vertebrados por protozoários do gênero Leishmania 

(Kinetoplastida,Trypanosomatidae), apresentando vasta distribuição geográfica nas 

regiões tropicais e subtropicais do globo terrestre (WHO, 2008).   

As leishmanias apresentam fenótipos diversos durante o seu ciclo biológico 

relacionados ao desenvolvimento. Estas formas representam uma adaptação às 

mudanças nas condições ambientais encontradas pelos parasitas nos hospedeiros 

vertebrados e dos insetos vetores (Besteiro et al., 2007). Nos flebotomíneos, as 

leishmanias são células flageladas móveis que se replicam no meio extracelular e 

residem no trato alimentar do inseto. Nos hospedeiros vertebrados, por sua vez, as 

leishmanias assumem uma forma aflagelada e passam a ser denominadas de 

amastigotas.  

Figura 4: Ciclo biológico da Leishmania ssp. 
 Fonte: (http://image.slidesharecdn.com/lva-150514025925-lva1-app6891/95/leishmaniose-visceral-
americana-uncisal-4-638.jpg?cb=1431572522). Acesso em 25/10/2015  
 

http://image.slidesharecdn.com/lva-150514025925-lva1-app6891/95/leishmaniose-visceral-americana-uncisal-4-638.jpg?cb=1431572522
http://image.slidesharecdn.com/lva-150514025925-lva1-app6891/95/leishmaniose-visceral-americana-uncisal-4-638.jpg?cb=1431572522
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As leishmanioses são endêmicas em pelo menos 88 países, nos quais 

acometem cerca de 12 milhões de pessoas estando distribuídas em todos os 

continentes exceto a Oceania e a Antártida. Decorrentes das manifestações clínicas, 

as leishmanioses dividem-se em dois tipos principais: tegumentar e visceral. A 

multiplicidade das espécies de Leishmania, as particularidades das situações 

epidemiológicas dos hospedeiros reservatórios e de vetores envolvidos, bem como a 

pluralidade das formas clínicas, e sua ampla distribuição, permitem distinguir vários 

tipos nosogeográficos de leishmanioses.  

A leishmaniose visceral (LV) tem como principais agentes etiológicos a 

Leishmania infantum e a L. donovani no Velho Mundo e a L. infantum chagasi, no 

Novo Mundo (Lainson et al., 1987). A LV constitui um sério problema de saúde 

pública em decorrência de sua alta incidência e letalidade nas Américas, Europa, 

África e Ásia. Especificamente no continente americano, estende-se desde o México 

até a Argentina, sendo que cerca de 90% dos casos diagnosticados em humanos 

são provenientes do Brasil (Monteiro et.al., 2005).  

 

Figura 5: Status de endemicidade da leishmaniose visceral no mundo. 
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Fonte : (http://gamapserver.who.int/mapLibrary/Files/Maps/Leishmaniasis_VL_2013.png)  editada. 
Acesso em 25/10/2015 

2.3 Espécies Crípticas 

Espécies crípticas são definidas como organismos que não são 

diferenciados através da taxonomia tradicional e podem ser dados por “idênticos” até 

mesmo por taxonomistas especializados (Araki et al., 2009). O correto 

reconhecimento do status taxonômico das espécies que compõem um complexo tem 

implicações práticas para a conservação e o manejo na identificação de importantes 

espécies do ponto de vista econômico e medicinal (Bickford et al., 2007).  

Dados obtidos a partir do sequenciamento de DNA ganharam grande 

popularidade em estudos taxonômicos. Os trabalhos na área de taxonomia 

molecular são reconhecidos por fornecerem indícios importantes para a delimitação 

de espécies (Vogler e Monghan, 2007; Meier, 2008), uma vez que podem ser 

produzidos em um ritmo muito rápido e sem a necessidade de pesquisadores 

especializados em taxonomia (Lee, 2000; Scotland et al., 2003; Vogler e Monaghan, 

2007). No entanto, a utilização generalizada de dados obtidos a partir deste método 

tem gerado um grande problema: o desenfreado número de proposições de novas 

espécies crípticas, mesmo a partir de dados ainda incipientes (Tan et al., 2009).  

Em entomologia, a maioria das espécies é reconhecida com base em suas 

características morfológicas. Entretanto, a utilização exclusiva destes aspectos para 

algumas espécies pode gerar conflitos devido à notável variabilidade fenotípica 

observada em algumas famílias. No caso específico da família Sepsidae (Diptera), 

por exemplo, na qual a maior parte desta diversidade está relacionada a fatores 

ambientais (Meier, 1995), o uso de sequências de DNA se mostra particularmente 

útil no esclarecimento das fronteiras naturais entre as espécies (Tan et al., 2009). 

Em outros casos, a variabilidade intraespecífica de membros desta família é, pelo 

http://gamapserver.who.int/mapLibrary/Files/Maps/Leishmaniasis_VL_2013.png
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menos em parte, geneticamente determinada (Reusch e Blanckenhorn, 1998). Neste 

caso, sequências de DNA podem ainda ser utilizadas como provas adicionais, 

mesmo que se leve em consideração que a variabilidade observada em sequências 

de populações alopátricas pode se tornar de difícil interpretação (Petersen et al., 

2007; Ang et al., 2008).  

Espécies diferentes podem vir a compartilhar uma mesma assinatura 

genética específica, sendo erroneamente classificadas como uma única espécie 

(Meier et al., 2006; 2008). Da mesma forma, populações alopátricas de espécies 

diferentes podem exibir padrões de sequências distintos e evidências de DNA 

podem, equivocadamente, sugerir que deveriam ser divididas em várias espécies 

(Meier, 2008; Meier et.al., 2008). Tem sido sugerido que a avaliação de espécies 

crípticas seja realizada de maneira multidisciplinar, em que dados morfológicos, 

etológicos e genéticos possam ser concatenados para o entendimento do status 

taxonômico de complexo de espécies (Tan et al., 2009). 

Resolver os conflitos taxonômicos de espécies de insetos vetores é 

importante para a compreensão de seu papel na transmissão de doenças. Assim, a 

correta identificação destes insetos evita possíveis confusões no reconhecimento 

das espécies vetoras e não vetoras (Marcondes, 1998). Um exemplo clássico de 

complexo de espécies em insetos vetores é representado pelo complexo Anopheles 

gambiae, constituído por sete espécies crípticas. Das espécies que o compõem, 

apenas A. gambiae s.s. e A. arabiensis são consideradas importantes vetores de 

Plasmodium no continente africano (White, 1974). Este aspecto correlaciona-se a 

diferenças na determinação de preferências por hospedeiros específicos e de outras 

características biológicas que, em conjunto, implicam diferentes capacidades 

vetoriais (Ayala et al., 2006). Em insetos vetores, a ocorrência de espécies crípticas 
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é um evento bastante comum e tem sido descrita para Anopheles gambiae, Culex 

pipiens, e outros vetores (Krzywinski e Besansky, 2003; Adler et al., 2010). 

Em diversas espécies do gênero Lutzomyia as fêmeas apresentam um 

padrão morfológico bastante semelhante; a presença dos machos torna-se, portanto, 

imprescindível para a classificação taxonômica correta (figura). Este 

compartilhamento morfológico favorece eventos de introgressão genética e formação 

de hibridos – e.g L. neivai e L. intermedia (Galati et al., 2010). A hipótese da 

introgressão também já foi detectada entre as especiécies de L. intermedia e L. 

whitmani através de análises genéticas utilizando o gene per (Mazzoni et. al., 2006). 

2.4 Complexo Lutzomyia longipalpis 

Lutzomyia longipalpis sensu lato, o principal vetor da LV americana causada 

por Leishmania infantum, tem uma distribuição descontinuada em toda a região 

Neotropical (Lainson e Rangel, 2005), com diferentes populações que apresentam 

aspectos compatíveis com as de um complexo de espécies (Bauzer et al., 2007). 

Machos de L. longipalpis apresentam dois morfotipos atribuídos às manchas 

nos tergitos abdominais, denominado fenótipos de uma (1S) ou duas (2S) manchas 

tergitais (Figura 6). Exemplares coletados no município de Sobral, Ceará, com duas 

manchas abdominais no terceiro e quarto tergitos, e machos coletados no Pará, com 

uma mancha abdominal, foram as primeiras evidências que serviram para associar 

os padrões de manchas abdominais encontrados nos machos de L. longipalpis à 

possibilidade de o mesmo pertencer a um complexo de espécies crípticas 

(Mangabeira, 1969). Desde então, vários estudos foram realizados com o objetivo de 

elucidar o real status taxonômico de L. longipalpis.   
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Figura 6: Machos de L. longipalpis com uma mancha e duas manchas abdominais (1S e 2S, 
repectivamente). 
Fonte: Aragão e Costa-Júnior. Laboratório de Bioinformatica e Biologia Evolutiva (LABBE).  

 

Estudos de microscopia eletrônica revelaram que as manchas observadas 

por Mangabeira (1969) eram compostas por glândulas secretoras de feromônios 

sexuais (Lane e Ward, 1984). Neste contexto, foram determinados os perfis de 

feromônios de cinco populações brasileiras, uma da Colômbia e uma da Venezuela. 

Com base nestes resultados, Hamilton e Ward (1991) propuseram a existência de, 

no mínimo, seis populações geográficas de L. longipalpis na Região Neotropical, que 

secretam pelo menos três grupos quimicamente distintos de feromônios. Entretanto, 

não se observou uma relação direta entre o número de manchas tergitais e o tipo de 

feromônio produzido (Soares e Turco, 2003). 

O fenótipo de L. longipalpis com uma mancha abdominal (1S) é encontrado 

desde o México até o sul do Brasil (Ward et al., 1985). A variação fenotípica com 

duas manchas (2S) está distribuída desde o Maranhão até Minas Gerais e também 

na região fronteiriça entre o Brasil e o Paraguai. A simpatria entre as duas formas 

ocorre, sobretudo, no leste do Brasil (e.g. Sobral-CE), porém, a alopatria de ambos 

morfotipos é observada em algumas localidades (e.g. 1S em Itaeté-BA e 2S em São 
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Luiz-MA). A presença de um complexo de espécies em L. longipalpis foi apoiada por 

estudos utilizando marcadores moleculares em populações das Américas Central e 

do Sul (revisado por Soares e Turco, 2003).  

Estes estudos levaram à identificação de L. pseudolongipalpis (Arrivillaga e 

Feliciangeli, 2001), formalmente, a primeira de L. longipalpis táxon complexo. Mais 

recentemente, tem sido sugerido que o L. cruzi, primeiramente descrito por 

Mangabeira (1938), também deve ser incluído como uma das espécies crípticas do 

complexo de L. longipalpis (Vigoder et al., 2010). 

No Brasil, as análises de feromônios sexuais masculinos, dos sons 

copulatórios e de marcadores microssatélites e genes de especiação (por exemplo, 

period e paralitc) forneceu mais evidências para o L. longipalpis complexo de 

espécies (revisto por Bauzer et al., 2007). Além disso, cinco diferentes quimiotipos 

de feromônios sexuais foram caracterizados em diferentes populações de L. 

longipalpis sl (Hamilton et al., 2005). Três dos quimiotipos são os feromônios da 

família homosesquiterpeno (3-metil-α-himachaleno [3MαH], (S) -9-metil-germacreno-

B [9MGB] e (S) -9-metil-germacreno-B + [+ 9MGB]. Dois outros quimiotipos são 

membros da família diterpeno: cembreno-1 e o cembreno-2. Diferentes quimiotipos 

podem ser associados com diferentes sons de cópula macho: 3MαH está associado 

ao som de cópula 1 ou songtype1; 9MGB está associado tanto ao pulso songtype2 e 

também ao songtype3; o cembreno-1 está associado a uma canção de cópula tipo 

explosão -Burst song (Bauzer et al., 2007;. Maigon et al., 2003; Hamilton et al, 2005). 

A combinação de análises do gene period, com canções de acasalamento e 

tipos de feromônios sugere a existência de dois grandes grupos populacionais de L. 

longipalpis no Brasil (Araki et al. 2009). Um desses grupos seria representado por 

uma única espécie em que os machos produzem músicas tipo Burst e o feromônio 
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cembrene-1, estando distribuídos ao longo das regiões costeiras do Norte e 

Nordeste, atingindo partes da região Sudeste. O segundo grupo de espécies 

incipientes produzem diferentes tipos de sons copulatórios pulsados e feromônios 

que representam pelo menos cinco espécies com diferentes níveis de divergência 

genética entre elas (Figura 7). Novas evidências sugerem, que a identificação das 

espécies crípticas do complexo L. longipalpis no Brasil, está relacionada com sons 

durante a cópula e pela segregação do gene paralitic (Lins et al., 2012). 

 

Figura 7. Resumo das informações disponíveis para os sons copulatórios e dos tipos de feromônio de 

Lutzomyia longipalpis em diferentes populações do Brasil (Araki et al., 2009). 

 

Na região Nordeste, foi demonstrada a presença de pelo menos duas 

espécies irmãs do complexo L. longipalpis (Lins et al., 2012). No município de 

Sobral, Estado do Ceará, as duas espécies ocorrem em simpatria e podem ser 

separadas pelo número de manchas abdominais presentes nos machos. Além da 

dicotomia fenotípica, a espécie 1S possui som copulatório, feromônio e estruturação 

genética populacional diferente da espécie 2S (Bauzer et al., 2002).  
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Estudos de cruzamentos entre os morfotipos demostraram a existência de 

um maior isolamento pré acasalamento entre populações simpátricas que nas 

populações alopátricas (Souza et.al., 2008). O padrão de manchas abdominais tem 

sido amplamente utilizado como referência para populações simpátricas, no entanto, 

é um carácter válido apenas para triagem inicial das espécies pertencentes ao 

complexo L. longipalpis (Araki et al., 2009). Entretanto, utilizando 525 pares de 

bases (pb) do gene per foi verificado pela primeira vez uma relação direta entre o 

número de manchas abdominais e o padrão genético, validando, portanto, o fenótipo 

com as espécies crípticas de L. longipalpis encontradas no Nordeste brasileiro 

(Costa-Júnior et al., 2015). 

2.5 principais métodos de bioinformática utilizados que auxiliam no 

estudo de complexo de espécies 

A espécie é uma das unidades fundamentais da biologia, comparável em 

importância aos genes, células e organismos, deste modo, torna-se imprescindível 

sua delimitação. Mudanças morfológicas, entretanto, nem sempre são observadas 

como consequência do processo de especiação (Queiroz, 2006). Assim, 

metodologias alternativas à morfologia tradicional são frequentemente utilizadas e, 

neste contexto, os métodos de bioinformática baseados em marcadores moleculares 

destacam-se dentre os demais, devido ao número exacerbado de marcadores 

disponíveis.  

O método da Máxima Verossimilhança (Maximum-likelihood – ML), 

elaborado por Felsenstein (1981), é baseado em modelos probabilísticos de 

evolução, podendo levar em consideração parâmetros obtidos através de um modelo 

evolutivo, tais como a taxa de mutação entre sequências de DNA e a sua frequência 

de pares de bases (Nei e Kumar, 2000). Esta metodologia já foi utilizada em estudos 
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que visavam a determinação do status taxonômico de insetos vetores, como no caso 

do complexo de Anopheles (Nyssorhynchus) albitarsis (Lehr, 2005). Outros estudos 

também se valeram das topologias de máxima verossimilhança na tentativa de 

elucidar o caráter ambíguo das espécies crípticas (Wilkerson et al., 2005; 

Passamonti et al., 2004).  

Em Lutzomyia, a ML tem sido pouco empregada no que se refere a 

elucidações dos complexos de espécies. O primeiro trabalho utilizou o marcardor per 

contendo 266pb e concluiu que este mesmo marcador não se mostrou eficiente para 

a filogenia do complexo L. longipalpis (Golczer e Arrivillaga, 2010). Por outro lado, 

um estudo recente utilizou 525pb do mesmo marcador e demonstra a monofilia de 

duas espécies do complexo L. longipalpis, evidenciando a condição derivada do 

fenótipo 2S (Costa-Júnior et al., 20015). A ML também foi empregada em 

populações alopátricas de L. umbratilis evidenciando a existência de um complexo 

de espécies em L. umbratilis (Freitas et al., 2015).  

Os algoritmos de agrupamento de dados genéticos tornaram-se uma 

ferramenta importante em campos da biologia, incluindo a conservação e a genética 

populacional (Dawson e Belkhir, 2001; Corander e Marttinen, 2003; Purcell e Sham 

2004; 2006; Francois et al., 2006; Patterson et al., 2006). Estes métodos são muitas 

vezes utilizados para compreender a estrutura das populações, bem como para 

identificar indivíduos migrantes ou híbridos, como também são usados para detectar 

a estrutura populacional críptica (Hubisz et al., 2009).  

O STRUCTURE é um algoritmo bayesiano fundamentado em um modelo 

amplamente utilizado para o agrupamento de dados genéticos (Pritchard et al., 

2000; Falush et al., 2003; Falush et al., 2007). Dado o número de clusters (K), 

assumindo o equilíbrio de Hardy-Weinberg e a articulação do equilíbrio dentro de 
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grupos, este algoritmo estima as frequências dos alelos em cada grupo e as 

associações das populações para cada indivíduo. O STRUCTURE utiliza o método 

Monte Carlo via Cadeia de Markov (MCMC) para integrar um conjunto de 

parâmetros e fazer atribuições de agrupamento. Embora o valor de K tenha que ser 

fornecido para o algoritmo, um método heurístico de seleção K é frequentemente 

utilizado, baseando-se na comparação de probabilidades (Hubisz et al., 2009).  

O STRUCTURE é largamente utilizado com o objetivo de esclarecer a 

problemática taxonômica em espécies crípticas. Boyd (2007) aplicou esta 

metodologia com o intuito de determinar a composição dos membros do complexo 

de Anopheles annulipes em populações de Townsville, Nordeste da Austrália, 

revelando a existência de quatro grupos populacionais vivendo em simpatria; outro 

exemplo consistiu no emprego do ∆k (ad hoc) na estruturação do complexo Culex 

pipiens, que apontou a existência de três grupos definidos (Fonseca et al., 2004). 

Este algoritmo foi empregado para avaliar a estruturação genética das populações 

do complexo L. longipalpis da região Centro-Oeste, em que foi realizado um estudo 

com oito marcadores microsatélites e o algoritmo agrupou as populações como uma 

única população genética incluindo L.cruzi dentro do complexo (Santos et al., 2013).  

O Algoritmo também foi empregado em populações simpátricas do complexo 

L. longipalpis do Nordeste brasileiro e foi observado que as duas populações 

genéticas presentes em cada localidade eram corretas aos dois fenótipos distintos 

encontrados em machos de L. longipalpis (Costa-Júnior et al., 2015). Já em L. 

umbratilis a análise de agrupamento genético das três localidades estudadas 

evidenciou a presença de apenas duas populações genéticas sendo que uma delas 

era composta por populações de Pernambuco e Amazônia (região Nordeste e Norte 

do Brasil) e o outra localidade separada pelo rio Amazonas (Freitas et al., 2015). 
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A Análise de Variância Molecular (AMOVA) é um método para estimar a 

diferenciação populacional a partir de dados moleculares e teste de hipóteses sobre 

a mesma diferenciação (Excoffier et al., 1992). Tradicionalmente, metodologias 

como AMOVA e índice de fixação (Fst) pareados têm se mostrado eficientes no 

estudo da diversidade entre populações a partir de dados moleculares (Holsinger e 

Weir, 2009). Através destes testes foi sugerida a hipótese de introgressão entre L. 

intermedia e L. whitmani (Mazzoni et al., 2006). No complexo L. longipalpis a 

AMOVA sugeriu que as variações genéticas encontradas no fragmento do gene per 

de 266pb estavam relacionadas com os tipos de sons copulatórios (Araki et al., 

2009), entretanto, a AMOVA realizada com o fragmento de 525pb do mesmo 

marcador revelou pela primeira vez, que as variações genéticas também estavam 

relacionadas aos fenótipos 1S e 2S (Costa-Júnior et al., 2015). 

Os valores de Fst obtidos em diversos trabalhos para as populações de L. 

longipalpis sl no Brasil revelaram grandes variações genéticas entre as populações 

simpátricas e alopátricas evidenciando a presença de um complexo de espécie para 

o grupo (Bauzer et al., 2002b; Maingon et al., 2003; Araki et al., 2009; Costa-Júnior 

et al., 2015).  Por sua vez, análises de Fst foram também utilizadas para 

comparação entre L. cruzi e L. longipalpis com o intuito de observar o grau de 

diferenciação entre essas espécies, entretanto, os valores de Fst observados eram 

compatíveis como sendo uma única espécie, sugerindo a inclusão de L. cruzi ao 

complexo L. longipalpis (Vigoder et al., 2010 e Santos et al., 2013).  

2.6 Gene period 

O gene per em Drosophila controla uma série de ritmos biológicos (Hall, 

2003), sendo que o mais proeminente e mais bem estudado é o ciclo circadiano do 

comportamento que condiciona o organismo para as diferentes mudanças 
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fisiológicas, mediante a modulação de reações enzimáticas específicas (Shirasu et 

al., 2003). Este gene, inicialmente descrito por Konopka e Benzer (1971), teve a sua 

expressão detectada na maioria dos tecidos e em todos os estágios do 

desenvolvimento em D. melanogaster (Liu et al., 1988).  

Per codifica uma proteína autorreguladora do seu próprio gene, além de 

regular o gene timeless (tim), estando ambas associadas ao ciclo de feedback 

negativo (Figura 8), que é central para a determinação da ritmicidade circadiana 

(Hall, 2003). A proteína per contêm aproximadamente 1200 aminoácidos (Citri et al., 

1987), apresentando duas regiões de grande importância: o domínio PAS, que 

corresponde ao domínio de dimerização localizado em uma região conservada 

(Hoffman et al., 1991 e Colot et al.,1988) e uma região não conservada, que 

apresenta repetições dos aminoácidos treonina e glicina, conhecida como região 

Thr-Gly (Colot et al., 1988).   

 

 
Figura 8: Regulação do gene period.   
Fonte: (http://lh5.ggpht.com/_X6JnoL0U4BY/S8Fi9WvektI/AAAAAAAAXpI/Wb1J9uKwiF0/s1600-
h/tmp204_thumb3.jpg) editada. Acesso em 25/10/2015 

 

http://lh5.ggpht.com/_X6JnoL0U4BY/S8Fi9WvektI/AAAAAAAAXpI/Wb1J9uKwiF0/s1600-h/tmp204_thumb3.jpg
http://lh5.ggpht.com/_X6JnoL0U4BY/S8Fi9WvektI/AAAAAAAAXpI/Wb1J9uKwiF0/s1600-h/tmp204_thumb3.jpg
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A repetição Thr-Gly forneceu um sistema modelo útil para estudar as 

propriedades de mutação do minissatélite subjacente a esta região e, como 

geralmente observado em regiões repetitivas, é altamente polimórfica em termos 

tanto de variação nucleotídica quanto do tamanho da sequência (Costa et al.,1991). 

Acredita-se que esta repetição de aminoácidos esteja envolvida na 

termoestabilidade do fenótipo circadiano, uma vez que mutantes em que per foi 

retirado, se tornaram arrítmicos e sensíveis à variação de temperatura (Peixoto et 

al., 1993).  

As taxas de mutação e comprimento da repetição de per em D. 

melanogaster foram estimadas experimentalmente e, como esperado, foram várias 

ordens de grandeza maior do que a taxa de substituição de nucleotídeos da maioria 

dos genes nucleares (Rosato et al., 1996, 1997). Observa-se também uma enorme 

variação interespecífica na extensão desta sequência entre diferentes espécies de 

dípteros. Nos drosofilídeos, por exemplo, existe uma expansão que ocorreu com D. 

pseudoobscura, que consiste de um motivo repetitivo modificado em pentapeptídeo 

que tem mais de 30 cópias em comparação a D. virilis (Peixoto et al., 1992, 1993; 

Nielsen et al., 1994). Em D. melanogaster, essas repetições possuem tamanho 

intermediário e codificam entre 14 e 24 pares de dipeptídeos Thr-Gly ininterruptos 

(Sawyer et al., 1997).  

Estudos funcionais da região Thr-Gly revelaram que a repetição e o seu 

entorno codificam padrões específicos do comportamento rítmico e em alguns 

elementos do padrão circadiano de atividade locomotora, bem como no ciclo de 

música de corte do macho entre as espécies D. melanogaster e D. simulans 

(Wheeler et al., 1991; Rogers et al., 2004). A compensação de temperatura 

relacionada ao ciclo circadiano (Sawyer et al., 1997), ou seja, a forma como o 
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período de 24 horas é protegida contra mudanças de temperatura, é diferente entre 

as variantes Thr-Gly.  

Em 1997, Sun e colaboradores isolaram o gene rigui em roedores, que 

apresentou cerca de 40% de similaridade ao per de D. melanogaster, sendo este o 

primeiro registro deste homólogo em mamíferos. Estudos posteriores revelaram a 

existência de uma família de genes period em vertebrados, constituída por mais dois 

genes parálogos e um pseudogene (Albrecht et al., 1997; Shearman et al., 1997; 

Takumi et al., 1998a; Takumi et al., 1998b; Zylka et al., 1998; Clayton et al., 2001; 

Gotter e Reppert 2001). Desde a identificação da família de genes period em 

cordados, várias hipóteses foram deflagradas a respeito da genealogia deste gene 

nos vertebrados. A mais recente admite que a ocorrência de duas duplicações 

genômicas que dirigiram a emergência dos primeiros vertebrados dos agnatas 

(Schantz et al., 2005).  

Trabalhos de filogenia envolvendo per em vários níveis taxonômicos 

(populações, espécies, gêneros, subgêneros e famílias) foram realizados e 

atestaram a sua eficiência como marcador para estudos evolutivos (Nielsen et al., 

1994; Reigeir et al., 1998; Gotter et al., 1999; Barr et al., 2005). Entretanto, Zheng e 

colaboradores (1999) questionaram a utilidade deste marcador em D. nasuta 

utilizando algoritmos baseados em distância genética, sugerindo cautela na escolha 

dos algoritmos que serão empregados nos trabalhos com per.  

Para o gênero Lutzomyia, este marcador tem sido amplamente utilizado 

desde a sua identificação (Peixoto et al., 1992). Porém, nos trabalhos em que são 

apresentadas inferências evolutivas baseadas no marcador per, métodos de 

distância foram utilizados para reconstrução filogenética. Estes trabalhos abordaram 
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processos evolutivos como introgressão gênica e especiação críptica (Mazzoni et al., 

2006; Bauzer et al., 2002a, 2002b; Araki et al., 2009).  

Nos trabalhos envolvendo genética de populações e filogenia de L. 

longipalpis baseados em per, apenas uma região com 266 pares de bases deste 

marcador foi utilizada. Este fragmento, que inclui um íntron de 54 pares de bases, 

localiza-se entre o domínio PAS e a região Thr-Gly, englobando quase que 

completamente o domínio de localização citoplasmática (CLD) do gene period 

(Bauzer et al., 2002a). Em uma análise multilocus envolvendo 21 marcadores 

empregados para populações simpátricas e alopátricas do complexo L. longipalpis 

foi observado que apenas quatro marcadores (sec22, paralityc, up e per) se 

mostraram eficientes para separar as espécies do complexo (Araki et al., 2013). 
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3. Objetivo Geral 

 

A delimitação do status taxonômico de insetos vetores é de grande 

importância na epidemiologia de diversas patologias. Para o Brasil os membros do 

complexo Lutzomyia longipalpis ainda não foram descritos apesar de vários estudos 

descreverem populações com características exclusivas. O presente trabalho 

objetiva fornecer maiores conhecimentos acerca da estrutura genética de 

populações simpátricas de L. longipalpis utilizando o marcador molecular period em 

três localidades do Nordeste do Brasil.  

 

3.1 Objetivos Específicos 

  

1. Compreender a distribuição dos fenótipos 1S e 2S em três localidades do 

Nordeste brasileiro. 

2. Analisar a estrutura genética das três localidades (Caririaçu, Sobral-CE e 

Bodocó-PE) para cada fenótipo. 

3. Reconhecer o impacto das manchas tergitais presente nos machos como um 

identificador taxonômico para populações simpátricas de L. longipalpis. 

4. Compreender o papel da chapada do Araripe como barreira geográfica. 

5. Propor uma relação filogenética entre os fenótipos 1S e 2S de L. longipalpis. 
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5. Discussão geral 

A composição do complexo de Lutzomyia longipalpis no Brasil ainda é um 

tema bastante controverso (Bauzer, 2007), mas a distribuição desta díptero no Brasil 

indica fortemente a presença de pelo menos cinco espécies brasileiras deste 

complexo (Araki et al., 2009; Vigoder et al., 2010; Silva et al., 2010 e Lins et al., 

2012). 

A observação de frequências de polimorfismos encontrados na população de 

sequências revelou, pela primeira vez, polimorfismos fixados (SNPs) no gene period 

que separam os fenótipos 1S e 2S. A fixação de polimorfismo separando os dois 

fenótipos de L. longipalpis também foi detectada no fragmento do gene paralitic 

sendo observada uma mutação a nível de aminoácidos (Lins et al., 2008, 2012). Em 

nosso trabalho foi verificada mutações sinônimas e estes SNPs em conjunto podem 

ser utilizados como marcadores de espécies crípticas, bem como nos estudos de 

Turner et al. (2009) e Salazar et al. (2010).  

Neste estudo, optamos pelo método de atribuição de genética baseada em 

inferência bayesiana, porque, apesar de ser amplamente utilizado para esclarecer 

problemas taxonômicos de espécies crípticas (Ross et al., 2009; Anderwald et al., 

2011; Lumley e Sperling, 2011; Latch et al., 2011 e Pringle et al., 2012), tem sido 

pouco empregado para as populações de L. longipalpis. Este método também 

forneceu mais esclarecimentos sobre as espécies dos complexos Anopheles 

annulipes (Boyd, 2007) e Culex pipiens (Fonseca et al., 2004). O método da 

população genética caracteriza cada atribuição de um conjunto de frequências de 

alelos em cada lócus, e cada indivíduo é atribuído probabilisticamente de uma 

população (Pritchard et al., 2000). Neste estudo, a análise do método de atribuição 

genética, para a localidade de Sobral, mostrou a presença de duas populações 
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genéticas relacionadas com manchas abdominais, assim como sugerido por outros 

trabalhos com populações simpátricas do complexo L. longipalpis em outros 

trabalhos (Bauzer et al., 2002; Silva et al., 2010 e Lins et al., 2012). 

Aqui, a ML foi utilizada pela primeira vez para avaliar somente populações 

simpátricas de L. longipalpis. Curiosamente, em um estudo anterior, em que ML foi 

utilizada para avaliar flebotomíneos na América do Sul, a presença de espécies 

crípticas em L. longipalpis não foi detectada (Golczer e Arrivillaga 2010), 

provavelmente, devido à análise de um fragmento de 266pb do gene per combinado 

com populações simpátricas e parapátricas ao mesmo tempo. Neste estudo, 

utilizando um fragmento de 525pb a ML, indicou a presença de dois clados 

associados a fenótipos 1S e 2S. A ML já foi utilizada diversas vezes em estudos de 

espécies crípticas fornecendo respostas filogeograficas e filogenticas dos clados 

estudados Lehr, 2005; Passamonti et al., 2004 e Wilkerson et al., 2005) .Nossos 

resultados também sugerem, pela primeira vez a posição derivada de 2S. 

Bauzer et al. (2002a) utilizaram uma árvore de Evolução Mínima baseada no 

marcador de 266pb do gene per, confirmando a presença de espécies crípticas em 

populações simpátricas da localidade de Sobral, observando discrepâncias entre os 

genótipos e fenótipos. De acordo com os dados encontrados com os 525pb do gene 

per, cada fenótipo possui um genótipo correspondente sem incongruências 

observadas. 

Em Bodocó e Caririaçu, foi observado em cada localidade duas populações 

genéticas distintas de L. longipalpis, também relacionadas com manchas 

abdominais, e exibem o mesmo padrão de variação genética encontrada por outros 

estudos que investigam populações simpátricas de L. longipalpis (Bauzer et al., 

2002a; Lins et al., 2008 e Silva et al., 2010). Os padrões genéticos encontrados em 
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Bodocó e Caririaçu são equivalentes aos padrões descritos para Sobral, utilizando 

as três metodologias (FST, Máxima Verossimilhança, e de Atribuição Genética). 

Embora distantes de Sobral, as populações simpátricas encontradas em Bodocó e 

Caririaçu provavelmente compartilham as mesmas características bioquímicas e 

comportamentais descritas para a L. longipalpis populações de Sobral (Hamilton et 

al., 2005; Souza et al., 2004). 

Os resultados obtidos pelas análises de AMOVA com o fragmento de 525pb 

confirmou uma maior variação entre os grupos fenotipicamente distintos, 

caracterizada pela associação de padrão de manchas abdominais, e o marcador 

genético, não relatado anteriormente para populações de L. longipalpis. Embora 

moderada, este foi o primeiro estudo que se detectou um sinal fitogeográfico entre 

as populações estudadas baseadas no gene per. Os FSTs obtidos exibiram maior 

distância genética entre as populações fenotípicas de Bodocó-PE, que estão 

separada de Sobral e Caririaçu (CE) pela chapada do Araripe.  
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6. Conclusões gerais 

 

Compreender a genética de população do complexo L. longipalpis e seu 

padrão de distribuição é fundamental em áreas com alta endemicidade para a 

transmissão da leishmaniose visceral. Identificar como as populações de vetores 

estão distribuídas e as diferenças na capacidade vetorial constituirão subsídios 

importantes para as autoridades de saúde com relação à epidemiologia da doença e 

ajudar na implementação de medidas de controle de vetores. 

A confirmação das SNPs fixados identificados no gene per e sua aplicação 

como marcadores taxonômicos para diferenciar populações simpátricas de L. 

longipalpis de todo o Brasil. Os dados levantados neste estudo, demonstrou pela 

primeira vez a posição derivada do grupo 2S ratificando o baixo grau de 

polimorfismos encontrados em suas sequencias. As análises genéticas, usando o 

fragmento de 525pb do gene per revelou pela primeira vez que uma estruturação 

geográfica moderada entre o L. longipalpis populações, e uma variabilidade 

significativa em relação aos 1S e 2S fenótipos. Neste estudo, as análises de AMOVA 

demonstraram pela primeira vez, que a maior variabilidade genética estava 

relacionada aos fenótipos, ressaltando a importância das manchas abdominais para 

o diagnóstico de espécies crípticas de populações simpátricas do complexo L. 

longipalpis no Brasil, e o papel de per como um importante marcador barcode para 

as populações de L. longipalpis.  
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Anexo 1 - Árvore Filogenética e Frequencia Haplotípica 

 

 

 

 

Additional file 1: Figure S1.: 

Neighbor-joining phylogenetic tree of the L. longipalpis. Tree was constructed using the 525 bp fragment of the gene periodobtained 

by PCR amplification of DNA extracted from L. longipalpis collected in Sobral, State of Ceara, Brazil. The tree shows the two 

phenotypic forms (1S and 2S) with bootstrap value of 67%. The parameters used for the reconstruction of the cladogram were the 

same as in Bauzer et al. [23]. 

 

http://www.parasitesandvectors.com/content/8/1/193/additional#B23
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Additional file 2: Table S1: Haplotype frequency of Lutzomyia longipalpis from three localities Ceará State, Brazil.  

Haplotype  Frequence Sequences 
Hap_2: 1S 8 BOD1S02 BOD1S08 BOD1S11 BOD1S16 BOD1S18 BOD1S22 BOD1S24 BOD1S31  
Hap_4: 1S 7 BOD1S04 BOD1S25 BOD1S29 SOB1S21 SOB1S25 SOB1S33 CAR1S30   
Hap_5: 1S 7 BOD1S05 BOD1S06 BOD1S15 BOD1S19 BOD1S20 BOD1S32 CAR1S08   
Hap_7: 1S 5 BOD1S09 SOB1S06 SOB1S27 CAR1S04 CAR1S12     
Hap_10: 1S 3 BOD1S21 SOB1S22 CAR1S25       
Hap_13: 1S 3 BOD1S28 BOD1S30 CAR1S03       

Hap_45: 1S 3 SOB1S19 CAR1S05 CAR1S15       
Hap_1: 1S 2 BOD1S01 BOD1S26        
Hap_31: 1S 2 SOB1S02 SOB1S05        
Hap_40: 1S 2 SOB1S13 SOB1S35        
Hap_53: 1S 2 SOB1S31 CAR1S11        
Hap_64: 1S 2 CAR1S14 CAR1S24        
Hap_68: 1S 2 CAR1S20 CAR1S28        
Hap_3: 1S 1 BOD1S03         

Hap_6: 1S 1 BOD1S07         
Hap_8: 1S 1 BOD1S13         
Hap_9: 1S 1 BOD1S14         
Hap_11: 1S 1 BOD1S23         
Hap_12: 1S 1 BOD1S27         
Hap_14: 1S 1 BOD1S33         
Hap_30: 1S 1 SOB1S01         
Hap_32: 1S 1 SOB1S03         

Hap_33: 1S 1 SOB1S04         
Hap_34: 1S 1 SOB1S07         
Hap_35: 1S 1 SOB1S08         
Hap_36: 1S 1 SOB1S09         
Hap_37: 1S 1 SOB1S10         
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Hap_38: 1S 1 SOB1S11         

Hap_39: 1S 1 SOB1S12         
Hap_41: 1S 1 SOB1S15         
Hap_42: 1S 1 SOB1S16         
Hap_43: 1S 1 SOB1S17         
Hap_44: 1S 1 SOB1S18         
Hap_46: 1S 1 SOB1S20         
Hap_47: 1S 1 SOB1S23         

Hap_48: 1S 1 SOB1S24         
Hap_49: 1S 1 SOB1S26         
Hap_50: 1S 1 SOB1S28         
Hap_51: 1S 1 SOB1S29         
Hap_52: 1S 1 SOB1S30         
Hap_54: 1S 1 SOB1S32         
Hap_55: 1S 1 SOB1S34         
Hap_56: 1S 1 SOB1S36         
Hap_57: 1S 1 CAR1S01         

Hap_58: 1S 1 CAR1S02         
Hap_59: 1S 1 CAR1S06         
Hap_60: 1S 1 CAR1S07         
Hap_61: 1S 1 CAR1S09         
Hap_62: 1S 1 CAR1S10         
Hap_63: 1S 1 CAR1S13         
Hap_65: 1S 1 CAR1S17         
Hap_66: 1S 1 CAR1S18         

Hap_67: 1S 1 CAR1S19         
Hap_69: 1S 1 CAR1S16         
Hap_70: 1S 1 CAR1S21         
Hap_71: 1S 1 CAR1S26         
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Hap_72: 1S 1 CAR1S27         

Hap_73: 1S 1 CAR1S29         
Hap_23: 2S 11 BOD2S16 BOD2S20 BOD2S21 BOD2S27 BOD2S33 SOB2S04 CAR2S04 CAR2S18 CAR2S19 
Hap_20: 2S 9 BOD2S06 BOD2S18 SOB2S08 SOB2S14 SOB2S17 SOB2S18 CAR2S24 CAR2S29 CAR2S32 
Hap_18: 2S 8 BOD2S04 BOD2S07 BOD2S13 BOD2S29 SOB2S02 SOB2S23 SOB2S28 CAR2S30  
Hap_77: 2S 4 SOB2S06 CAR2S01 CAR2S02 CAR2S25      
Hap_75: 2S 3 SOB2S03 CAR2S05 CAR2S06       
Hap_79: 2S 3 SOB2S10 SOB2S21 CAR2S07       

Hap_86: 2S 3 SOB2S26 CAR2S14 CAR2S27       
Hap_17: 2S 2 BOD2S03 BOD2S17        
Hap_22: 2S 2 BOD2S14 CAR2S08        
Hap_26: 2S 2 BOD2S23 SOB2S16        
Hap_85: 2S 2 SOB2S24 CAR2S03        
Hap_88: 2S 2 CAR2S10 CAR2S13        
Hap_89: 2S 2 CAR2S11 CAR2S21        
Hap_15: 2S 1 BOD2S01         
Hap_16: 2S 1 BOD2S02         

Hap_19: 2S 1 BOD2S05         
Hap_21: 2S 1 BOD2S09         
Hap_24: 2S 1 BOD2S19         
Hap_25: 2S 1 BOD2S22         
Hap_27: 2S 1 BOD2S24         
Hap_28: 2S 1 BOD2S28         
Hap_29: 2S 1 BOD2S32         
Hap_74: 2S 1 SOB2S01         

Hap_76: 2S 1 SOB2S05         
Hap_78: 2S 1 SOB2S07         
Hap_80: 2S 1 SOB2S11         
Hap_81: 2S 1 SOB2S12         
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Hap_82: 2S 1 SOB2S15         

Hap_83: 2S 1 SOB2S20         
Hap_84: 2S 1 SOB2S22         
Hap_87: 2S 1 CAR2S09         
Hap_90: 2S 1 CAR2S15         
Hap_91: 2S 1 CAR2S16         
Hap_92: 2S 1 CAR2S17         
Hap_93: 2S 1 CAR2S20         

Hap_94: 2S 1 CAR2S22         
Hap_95: 2S 1 CAR2S28         
Hap_96: 2S 1 CAR2S31         
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FADE/UFPE, Brasil.  

Título: Avaliação dos perfis de expressão de proteínas associadas à especiação de Lutzomyia 

longipalpis (Diptera: Psychodidae), vetor da Leishmania infantum chagasi,Ano de Obtenção: 

2011. 

Orientador: Valdir de Queiroz Balbino. 

Bolsista do(a): Fundação de Amparo à Ciência e Tecnologia do Estado de Pernambuco, 

FACEPE, Brasil.  

Palavras-chave: Lutzomyia longipalpis; Filogenia Molecular; REAL TIME PCR. 

Grande área: Ciências Biológicas 

2002 - 2006 
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Graduação em Ciências Biológicas.  

Universidade Federal da Bahia, UFBA, Brasil.  

Título: Análise da genealogia do grupo protéico: DNA primase.  

Orientador: Rodrigo Barban Zucoloto.  

Bolsista do(a): Fundação de Amparo à Pesquisa do Estado da Bahia, FAPESB, Brasil. 

 

 

 

 

Formação Complementar 

2012 - 2012 

V Entomol.  

Centro de Pesquisa Aggeu Magalhães-Fiocrz, CPQAM, Brasil. 

2010 - 2010 

III Curso de Genética e Bio. Mol. de Inse. Vetor.. (Carga horária: 75h).  

Centro de Pesquisa Aggeu Magalhães-Fiocrz, CPQAM, Brasil. 

 

 

Atuação Profissional 

 

Universidade Federal de Pernambuco, UFPE, Brasil. 

Vínculo institucional 

 

2011 - Atual 

Vínculo: Bolsista, Enquadramento Funcional: Doutorado em Genética, Regime: Dedicação 

exclusiva. 

 

Vínculo institucional 

 

2009 - 2011 

Vínculo: Bolsista, Enquadramento Funcional: Mestrado em Genética, Regime: Dedicação 

exclusiva. 

 

 

Universidade Federal da Bahia, UFBA, Brasil. 

Vínculo institucional 

 

2006 - 2007 

Vínculo: BOLSISTA INICIAÇÃO CIENTÍFICA, Enquadramento Funcional: INICIAÇÃO 

CIENTÍFICA, Carga horária: 20 

 

Vínculo institucional 

 

2005 - 2006 

Vínculo: VOLUNTÁRIO, Enquadramento Funcional: INICIAÇÃO CIENTÍFICA, Carga 

horária: 20 

 

Vínculo institucional 

 

2003 - 2006 
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Vínculo: ESTAGIO CURRICULAR OBRIGATORIO, Enquadramento Funcional: TEC. EM 

BIOLOGIA MOLECULAR, Carga horária: 20 

Outras informações 

EXAMES MOLECULARES EM HIV 

 

Atividades 

 

10/2003 - 2/2006 

Estágios , Hospital Universitário Professor Edgard Santos, Laboratorio de Retrovirologia. 

 

Estágio realizado 

EXAMES MOLECULARES PARA HIV. 

 

 

Projetos de pesquisa 

2012 - 2012 

Uso de ferramentas de Biologia Molecular no estudo dos padrões de transmissão vetorial da 

leishmaniose visceral canina em uma área de transmissão ativa no Sertão do Estado de 

Pernambuco, Brasil 

 

Descrição: Ecoepidemiologia Molecular de Leishimaniose Visceral Canina.  

Situação: Concluído; Natureza: Pesquisa.  

Alunos envolvidos: Mestrado acadêmico: (3) Doutorado: (4) .  

 

Integrantes: César Raimundo Lima Costa Júnior - Integrante / Aragão, Nádia Consuelo - 

Integrante / Balbino, Valdir Queiroz - Coordenador / Figueirêdo Júnior, Carlos Santiago - 

Integrante / Marcus Batista - Integrante / Lidiane Gomes - Integrante / Moisés Thiago Freitas 

- Integrante / Claudia Emanuele Ribeiro Tenorio - Integrante. 

2006 - 2007 

ENSAIO DE SIMILARIDADE DO GRUPO PROTÉICO: DNA PRIMASE 

 

Descrição: ENSAIO DE SIMILARIDADE NO GRUPO PROTEÍCO DASDNA PRIMASE 

ATRAVÉS DA BIOINFORMÁTICA, BASEADOS NOS MÉTODOS DE 

RECONSTRUÇÃO FILOGENÉTICA.  

Situação: Concluído; Natureza: Pesquisa.  

Alunos envolvidos: Graduação: (1) / Especialização: (0) / Mestrado acadêmico: (0) / 

Mestrado profissional: (0) / Doutorado: (0) .  

 

Integrantes: César Raimundo Lima Costa Júnior - Coordenador. 

2005 - 2006 

ENSAIO DE SIMILARIDADE DO GRUPO PROTÉICO: RNA REPLICASE 

 

Descrição: ENSAIO DE SIMILARIDADE NO GRUPO PROTEÍCO DAS REPLICASES 

ATRAVÉS DA BIOINFORMÁTICA, BASEADOS NOS MÉTODOS DE 

RECONSTRUÇÃO FILOGENÉTICA.  

Situação: Concluído; Natureza: Pesquisa.  

Alunos envolvidos: Graduação: (1) / Especialização: (0) / Mestrado acadêmico: (0) / 

Mestrado profissional: (0) / Doutorado: (0) .  

 

Integrantes: César Raimundo Lima Costa Júnior - Coordenador. 
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Áreas de atuação 

1. 

Grande área: Ciências Biológicas / Área: Genética / Subárea: Genética Molecular e de 

Microorganismos/Especialidade: Evolução Molecular.  

2. 

Grande área: Ciências Biológicas / Área: Microbiologia / Subárea: Microbiologia 

Aplicada/Especialidade: Exames Moleculares.  

3. 

Grande área: Ciências Biológicas / Área: Genética / Subárea: Genética Molecular e de 

Microorganismos/Especialidade: Bioinformatica.  

 

 

Idiomas 

Inglês 

Compreende Razoavelmente, Fala Pouco, Lê Razoavelmente, Escreve Pouco. 

 

 

Produções 

 

Produção bibliográfica 

Artigos completos publicados em periódicos 

 

Ordenar por 

1. 

DE SOUZA FREITAS, MOISES THIAGO ; RÍOS-VELASQUEZ, CLAUDIA MARIA ; 

COSTA, CÉSAR RAIMUNDO LIMA ; FIGUEIRÊDO, CARLOS ALBERTO SANTIAGO ; 

Aragão, Nádia Consuelo ; DA SILVA, LIDIANE GOMES ; DE ARAGÃO BATISTA, 

MARCUS VINICIUS ; BALBINO, TERESA CRISTINA LEAL ; PESSOA, FELIPE 

ARLEY COSTA ; DE QUEIROZ BALBINO, VALDIR . Phenotypic and genotypic 

variations among three allopatric populations of Lutzomyia umbratilis, main vector of 

Leishmania guyanensis. Parasites & Vectors, v. 8, p. 448, 2015. 

 

2. 

COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; FREITAS, MOISES THIAGO DE SOUZA ; SANTIAGO 

FIGUEIRÊDO, CARLOS ALBERTO ; Aragão, Nádia Consuelo ; DA SILVA, LIDIANE 

GOMES ; Marcondes, Carlos Brisola ; DIAS, RAIMUNDO VIEIRA ; BALBINO, TERESA 

CRISTINA LEAL ; SOUZA, MANUELA BARBOSA RODRIGUES ; ORTIGÃO, 

MARCELO RAMALHO ; BALBINO, VALDIR DE QUEIROZ . Genetic structuring and 

fixed polymorphisms in the gene period among natural populations of Lutzomyia longipalpis 

in Brazil. Parasites & Vectors, v. 8, p. 193, 2015. 

Citações:1 

 

3. 

 Pereira, L. F. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Brasileiro, B. T. R. ; de Morais, M. A. . 

Lachancea mirantina sp. nov., an ascomycetous yeast isolated from the cachaca fermentation 

process. International Journal of Systematic and Evolutionary Microbiology (Print), p. 01, 

2010. 
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Citações:2|2 

 

4. 

Aragão, Nádia Consuelo ; Müller, Gerson Azulim ; Balbino, Valdir Queiroz ; Costa Junior, 

César Raimundo Lima ; Figueirêdo Júnior, Carlos Santiago ; Alencar, Jerônimo ; Marcondes, 

Carlos Brisola . A list of mosquito species of the Brazilian State of Pernambuco, including the 

first report of Haemagogus janthinomys (Diptera: Culicidae), yellow fever vector and 14 other 

species (Diptera: Culicidae). Revista da Sociedade Brasileira de Medicina Tropical 

(Impresso), v. 43, p. 458-459, 2010. 

Citações:1|1|2 

 

Resumos publicados em anais de congressos 

1. 

Freitas M. T. ; Gomes L. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Aragão, Nádia Consuelo ; Balbino, 

Valdir Queiroz . Population Genetics of Lutzomyia longipalpis (Diptera: Psychodidae) from 

Caririaçu, Ceará.. In: XVIII Internacional Congress of the Society of Tropical Medicine and 

Malaria and XLVIII Congress of the Society of Tropical Medicine, 2012, Rio de Janeiro. 

XVIII Internacional Congress of the Society of Tropical Medicine and Malaria and XLVIII 

Congress of the Society of Tropical Medicine, 2012, 2012. 

 

2. 

Gomes L. ; Aragão, Nádia Consuelo ; Balbino, Valdir Queiroz ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. . . 

Using Molecular Marker for the Determination of Taxonomic Status of Lutzomyia umbratilis. 

In: I Simpósio Brasileiro de Identificação Molecular de Espécies, 2012, Foz do Iguaçu. I 

Simpósio Brasileiro de Identificação Molecular de Espécies, 2012, 2012. 

 

3. 

Silva N. F. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; FREITAS, N. S. ; Balbino, Valdir Queiroz . 

Associated With The Aminoacids Evolution And Codons Bias. In: International Workshop 

On Genomics Of Health And Diseases, 2011, Natal. International Workshop On Genomics Of 

Health And Diseases, 2011. 

 

4. 

Silva R. S ; Silva N. F. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; FREITAS, N. S. ; Balbino, Valdir 

Queiroz . Comparative Genomics of 342 and MGH 78578 Strains Of Klebsiella pneumonia 

Associated With The Evolution Of The Codons Use. In: X-Meeting, 2011. X-Meeting, 2011. 

 

5. 

FREITAS, N. S. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Balbino, Valdir Queiroz ; Balbino T. C. L. . . 

Evolution of Codon Usage in the High-Pathogenicity Island of Yersinae and Identification of 

association Patterns of Adjacent Molecule Groups. In: 10th International Symposium on 

/Yersinia, 2010, Recife. 10th International Symposium on /Yersinia, 2010. 

 

6. 

FREITAS, N. S. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Batista M. ; Balbino, Valdir Queiroz ; Balbino 

T. C. L. . Evolution Of The High-Pathogenicity Island In Yersiniae. In: AB3C X-meeting, 

2009, Angra dos Reis. X-Meeting, 2009. 

 

7. 
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COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Figueirêdo Júnior, Carlos Santiago ; OLIVEIRA, A. P. A. ; 

Coutinho Abreu, IV ; Ramalho Ortigão,M ; Balbino, Valdir Queiroz . Evaluation of the 

genetic markers cacophony and period in the development of topologies applied to 

phylogeografy of lutzomyia longipalpis. In: 54º Congresso brasileiro de Genética, 2008, 

salvador. 54º Congresso brasileiro de Genética, 2008. 

 

8. 

Cardoso, M.V ; Alecrim, F.M ; Batista M. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; CUNHA, W. ; 

Figueirêdo Júnior, Carlos Santiago ; Tenorio, K.E.R ; Balbino, Valdir Queiroz . Otimização 

da Extração de DNA Mitocondrial de Dekkera bruxellensis. In: 54º Congresso Brasileiro de 

Genética, 2008, salvador. 54º Congresso Brasileiro de Genética, 2008. 

 

9. 

COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; ZUCULOTO, Rodrigo Barban ; FREITAS, N. S. ; 

fernandes,.f.m.c . reconstrução das relações filogenéticas entre duas classes de RNA vírus e 

suas interferências evolutivas através de RNA replicase. In: 53° congresso brasileiro de 

Genética, 2007, águas de lindóia. 53° congresso brasileiro de Genética, 2007. 

 

 

Demais tipos de produção técnica 

1. 

 Balbino, Valdir Queiroz ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Cardoso, M.V ; Batista M. ; 

Figueirêdo Júnior, Carlos Santiago ; LEVI, T. ; Santos M. A. O. . II Curso de Extensão, 

Bioinformática: Ferramentas e Aplicações. 2011. (Curso de curta duração 

ministrado/Extensão). 

 

2. 

 Balbino, Valdir Queiroz ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Batista M. ; Cardoso, M.V ; 

Figueirêdo Júnior, Carlos Santiago ; LEVI, T. ; Santos M. A. O. . II Curso de Extensão, 

Bioinformática: Ferramentas e Aplicações. 2011. (Curso de curta duração 

ministrado/Extensão). 

 

3. 

Balbino, Valdir Queiroz ; Batista M. ; COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; LEVI, T. ; Santos M. A. 

O. ; Figueirêdo Júnior, Carlos Santiago . I Curso de Extensão, Bioinformática: Ferramentas e 

Aplicações. 2011. (Curso de curta duração ministrado/Extensão). 

 

4. 

COSTA JÚNIOR, C. R. L. ; Balbino, Valdir Queiroz ; Batista M. ; Figueirêdo Júnior, Carlos 

Santiago ; LEVI, T. ; Santos M. A. O. . I Curso de Extensão, Bioinformática: Ferramentas e 

Aplicações. 2011. (Curso de curta duração ministrado/Extensão). 

 

 

 

Bancas 

 

Participação em bancas de trabalhos de conclusão 

Trabalhos de conclusão de curso de graduação 

1. 
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Silva N. F.; COSTA JÚNIOR, C. R. L.. Participação em banca de Narah de França 

Silva.Genômica Comparativa dos Plasmídeos pPBPR1 SS9 e Pyv 8081 Associada à Evolução 

dos Aminoácidos e Uso de Códons. 2010. Trabalho de Conclusão de Curso (Graduação em 

Ciências Biológicas) - Universidade Federal Rural de Pernambuco. 

 

2. 

FREITAS, N. S.; COSTA JÚNIOR, C. R. L.. Participação em banca de Reane Silva da 

Silva.Genômica Comparativa das Cepas Klesbsiella pneumoniae 342 e MGH 78578 

Associada à Evolução de Uso de Codons. 2010. Trabalho de Conclusão de Curso (Graduação 

em Ciências Biológicas) - Universidade Federal Rural de Pernambuco. 

 

Eventos 

 

Participação em eventos, congressos, exposições e feiras 

1. 

X-Meeting. Comparative Genomics of 342 and MGH 78578 Strains Of Klebsiella pneumonia 

Associated With The Evolution Of The Codons Use. 2011. (Congresso). 

 

2. 

International Workshop On Genomics Of Health And Diseases.Associated With The 

Aminoacids Evolution And Codons Bias. 2011. (Simpósio). 

 

3. 

Quinta Ciência-UFRPE.Uso da bioinformática na identificação e caracterização de novos 

genes de insetos vetores de importância médica e veterinária. 2010. (Seminário). 

 

4. 

10th International Symposium on /Yersinia.Evolution of Codon Usage in the High-

Pathogenicity Island of Yersinae and Identification of association Patterns of Adjacent 

Molecule Groups. 2010. (Simpósio). 

 

5. 

AB3C X-meeting. Evolution Of The High-Pathogenicity Island In Yersiniae. 2009. 

(Congresso). 

 

 

 

 


