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O entendimento da dispersdo e padréo de distribuicdo dos acaros fitoseideos é essencial
para promover a conservacdo desses inimigos naturais e dar suporte ao seu uso em
controle biologico. Na pratica é muito dificil observar direta e continuamente a
dispersdo de pequenos organismos, tais como &caros predadores, durante geracoes,
apesar de terem sido realizados inimeros esfor¢os na tentativa de estimar os seus
deslocamentos. Como alternativa, a estimativa de fluxo génico utilizando marcadores
genéticos pode fornecer informagbes sobre estrutura populacional e padrdes de
dispersdo dos acaros predadores. Os marcadores moleculares microssatélites (SSR -
Simple Sequence Repeat) surgiram como uma ferramenta genética poderosa para
responder perguntas sobre dindmica de populacGes. Sdo abundantes em genomas
eucaridticos, de heranga codominante, multialélicos, com altos niveis de polimorfismo
que os tornam um marcador ideal para o estudo de variacdo intra e interpopulacional. O
objetivo desse trabalho foi desenvolver marcadores SSR especificos para uma linhagem
do é&caro predador Phytoseiulus macropilis (Acari: Phytoseiidae) resistente a
fenpropatrina, visando estudos de dispersdo em campo. Para esse propdsito, 0 DNA
gendmico de 400 individuos foi extraido usando o kit Wizard® (Promega) e utilizado
para construcdo da biblioteca genémica enriquecida em SSR, envolvendo as seguintes
etapas: 1) Digestdo do DNA gendmico com a enzima Afa I; 2) Ligacdo de adaptadores;
3) Selecdo de fragmentos contendo microssatélites usando sondas biotiniladas (CT)n e
(GT)n; 4) Amplificacdo dos fragmentos selecionados; 5) Clonagem em vetor pGEM-T;
6) Eletroporacdo em células competentes de E. coli “DH10B”; 7) Isolamento e selecdo
dos clones positivos usando o gene da B-galactosidase; 8) Extracdo plasmidial; 9)
Sequenciamento. As sequencias foram trimadas e os SSR identificados com a
ferramenta SSRIT — (Simple Sequence Repeat Identification Tool). Foram analisadas 96
sequéncias. Dentre os diferentes motivos SRR nas sequéncias, 0s dinucleotideos foram
0s mais abundantes. Foram encontrados também tetra e pentanucleotideos. Desses 33%
foram classificadas como Classe | (>20pb) e 67% como Classe Il (entre 12 a 20 pb). A
partir das sequéncias contendo SSR foram desenhados 30 pares de primers. Apos
caracterizacdo, 0os marcadores obtidos serdo os primeiros desenvolvidos para P.
macropilis e poderdo ser utilizados no estudo genetico populacional da espécie.
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