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Diatraea sacharalis é um inseto pertencente a Ordem Lepidoptera, conhecido como broca da
cana-de-acucar, sendo a principal praga deste cultivo. A larva, quando totalmente
desenvolvida, pode chegar aos 30 mm de comprimento. O corpo gorduroso € um importante
reservatorio ndo somente de lipideos, mas também de proteinas e glicogénio. Suas células séo
ricas em enzimas, como a esterase (lipase), que liberam é&cidos graxos dos érgdos de depdsito.
O material nutritivo liberado na hemolinfa é utilizado em qualquer estagio de vida do inseto,
seja no crescimento das larvas, na histogénese da pupa, ou em outros eventos. A glandula da
seda de larvas de Lepidoptera € responsavel pela producdo da seda, usada na construcéo do
casulo ou do abrigo para pupagdo. O estudo baseou-se em andlises citoquimicas do corpo
gorduroso e da glandula da seda de insetos expostos ao herbicida paraquat, utilizado o método
CEC. As larvas foram criadas em estufas, em 3 grupos diferentes: (i) controle, sem herbicida,
(if) 3 semanas de exposicdo a uma dieta contendo 0,01% de herbicida, desde a eclosdo dos
ovos até o 3° instar e (iii) insetos de 3° instar expostos por 24 horas a uma dieta de 0,05% de
herbicida. O corpo gorduroso e a glandula de seda foram retirados e corados com Azul de
Toluidina 0,025% em tamp&o Mac llvaine pH 4,0, com diferentes concentragdes de MgCly,
para a analise citoquimica. Os resultados demonstraram que 0s grupos expostos ao herbicida
tiveram alteragbes na estrutura da cromatina e na expressdo génica, o que implica
diferenciacdo na sintese de proteinas no corpo gorduroso e na glandula de seda, e que
explicaria o crescimento diminuto das larvas expostas ao herbicida até o 3° instar, quando
comparadas as larvas controle.
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A espécie Lasioderma serricorne (Coleoptera: Anobiidae), vulgarmente conhecida como
"caruncho do tabaco”, multiplica-se em uma grande variedade de ambientes, pois penetram na
embalagem de grdos e infestam os produtos agricolas. A azaractina pura, extraida das
sementes da Azadirachta indica Jussieu, conhecido popularmente como nim € um inseticida
que possui alguns efeitos toxicos, entre eles a interrupcdo do desenvolvimento de insetos, ma
formacdo e repeléncia dos mesmos. Esse inseticida ndo € toxico para o homem e outros
mamiferos, e também ndo possui toxicidade para alguns predadores e parasitoides. As
esterases compreendem um conjunto de isoenzimas que possui varias funcdes no organismo,
inclusive a desintoxicagdo de inseticidas. J& foram identificadas 14 esterases em L. serricorne.
O objetivo desse estudo foi de verificar alteracdes na atividade relativa das esterases de L.
serricorne apds contaminacdo, por contato, com o inseticida azadiractina. Para a realizacdo
desse trabalho foram coletados insetos na distribuidora de Alimentos Zaeli Ltda. de Astorga
(PR) e de alimentos contaminados em algumas residéncias. Apos a coleta, os insetos foram
mantidos em meio de cultura com fuba sob temperatura controlada (30°C). Os bioensaios
foram realizados com 30 individuos por placa de Petri, e duas repeti¢fes por concentracdo do
inseticida. Os insetos foram contaminados por contato em papel de filtro embebido com 2 mL
de solucdo com azadiractina a 9 g/L e 10,2 g/L, por um periodo de 24 horas. Ap6s o tempo de
contaminacdo os insetos vivos foram congelados para anéalise eletroforética da esterases. As
eletroforeses PAGE foram realizadas em geis de visualizacdo a 13% e empilhamento a 4%.
Observou-se que a EST-11, apresentou inibicdo parcial nas duas concentracdes, quando
comparado com o controle. A EST-11 foi classificada colinesterase de subclasse | e
provavelmente atua como pseudocolinesterase na desintoxicacdo de compostos xenobioticos.
Entdo conclui que a EST-11, teve participacao na detoxificacdo desse composto.
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Em estudos populacionais e filogenéticos, entre espécies muito proximas, a regido controle do
D-loop é uma das mais utilizadas, pois apresenta rapida taxa de evolucdo. As espécies
Moenkhausia bonita Benine, Castro & Sabino 2004 e Hemigrammus marginatus Ellis, 1911
diferenciam-se, principalmente, por a primeira apresentar linha lateral completa e a segunda
linha lateral incompleta. Porém, alguns exemplares atribuidos a M. bonita, coletados na bacia
do alto rio Parana apresentam diferentes niveis de desenvolvimento da linha lateral,
dificultando a correta separacdo de H. marginatus. Sendo assim, o objetivo deste estudo foi
avaliar a ocorréncia de polimorfismo, de comprimento de fragmentos D-loop do DNA
mitocondrial, em populagdes de M. bonita com variados niveis de desenvolvimento da linha
lateral. Os exemplares foram capturados na planicie de inundacdo do alto rio Parand, sendo.
Foram utilizados exemplares identificados como M. bonita que apresentam linha lateral
completa (n=5), linha lateral incompleta (n=3) ou descontinua (n=2) e Moenkhausia
gracilima Eingenmann, 1908 (n=2), sendo obtidas sequéncias com 504 pb. Foram
encontrados cinco sitios nucleotidicos polimorficos e quatro hapl6tipos entre os espécimes de
M. bonita, e cinco entre os espécimes de M. gracilima. Os diferentes hapl6tipos encontrados
em M. bonita ndo estiveram relacionados com o grau de desenvolvimento da linha lateral. Os
espécimes de M. bonita e M. gracilima apresentaram variacdo nucleotidica em 93 sitios. As
proporcOes de diferencas nucleotidicas entre os individuos de M. bonita variaram de 0 a
0,006, enquanto que a variacao em M. gracilima foi de 0,001. A variacdo entre as espécies foi
de 2,287 a 2,374. Desta forma, os espécimes de M. bonita, com diferentes niveis de
desenvolvimento da linha lateral, compartilham haplo6tipos mitocondriais, indicando néo
constituir um complexo de espécies.

Apoio: Capes, CNPg-PELD e Nupélia-UEM.
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A correta determinacdo taxondmica € um fator essencial para a quantificacdo da riqueza de
espécies e padrbes de biodiversidade, composicdo e estruturacdo das comunidades. A regido
do intron 1 do gene nuclear da proteina ribossomal S7 apresenta polimorfismo entre espécies
proximas. Os limites sugeridos para diferenciar os géneros Moenkhausia e Hemigrammus
baseiam-se no grau de desenvolvimento da linha lateral, completa para o primeiro e
incompleta para o segundo. Contudo, alguns exemplares coletados na bacia do alto rio Parana,
identificados como M. bonita Benine, Castro & Sabino 2004, possuem variados tipos de linha
lateral, dificultando sua correta identificacdo. Portanto, o objetivo deste trabalho é analisar a
divergéncia genética de espécimes de M. bonita com variados tipos de linha lateral.
Exemplares identificados como M. bonita, com linha lateral completa (n=6), com linha lateral
incompleta (n=3) e descontinua (n=2), assim como exemplares de M. intermedia
Eingenmann, 1908 (n=2), foram coletados na planicie de inundacéo do alto rio Parana, e deles
obtidas sequéncias com 429 pb. Nos espécimes de M. bonita foram encontrados dois sitios
polimorficos e trés haplotipos. Os individuos de M. intermedia apresentaram dois sitios
polimorficos. As duas espécies mostraram variabilidade em pelo menos 36 sitios
nucleotidicos. A maior proporcao de diferenca nucleotidica encontrada em M. bonita foi de
0,002, e entre as duas espeécies foi em média 0,103. Desta forma, a regido do intron 1 do gene
nuclear da proteina ribossomal S7 apresentou trés haplétipos, porém, estes ndo estdo
relacionados com o nivel de desenvolvimento da linha lateral de M. bonita, indicando que este
carater ndo é consistente para a separacdo das espécies.

Apoio: Capes, CNPg-PELD e Nupélia-UEM.
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