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Microbioma de formigas com énfase em Camponotini (Hymenoptera, Formicidae)

Resumo

A interacdo simbiodtica tem sido uma das responsaveis pela evolucdo e a
biodiversidade de espécies existentes no planeta. Mais estudos abordando diferentes
hospedeiros mostram-se necessarios para aumentar o conhecimento do significado
evolutivo desta associagdo na natureza. As formigas pertencentes aos géneros
Polyrhachis e Camponotus estdo contidas na tribo Camponotini e sdo estreitamente
relacionadas além de possuirem ampla distribuicdo, habitos diversificados, e estdo
frequentemente associadas a endossimbiontes. Entretanto existem poucos estudos nesta
area, permanecendo entdo muitas questdes a respeito destas associa¢fes. Desta maneira,
por meio da técnica de Sequenciamento de Nova Geragdo (NGS) Illumina MiSeq2000,
0 presente estudo teve como objetivo: I. explorar a comunidade microbiana de diversas
espécies de Polyrhachis distribuidas em toda sua extensdo e verificar os fatores que a
influenciam. Il. caracterizar a comunidade bacteriana associada aos géneros Colobopsis
e Camponotus, e analisar se ha diferencas na composi¢cdo da comunidade bacteriana
quando comparada entre os diferentes géneros, colénias e em todos os estagios de
desenvolvimento; Il1. averiguar como se da a distribuicdo da comunidade bacteriana nas
diferentes partes do corpo (cabeca, mesossoma e gaster) de Camponotus, e se esta
diversidade estd associada ao ambiente onde estas Camponotus foram coletadas; IV.
caracterizar o ovario de Camponotus textor, utilizando técnicas de histologia (HE),
documentar a localizacdo de Blochmannia e Wolbachia na ovogénese por hibridacdo “in
situ” de fluorescéncia (FISH), e sugerir o mecanismo de desenvolvimento que estas
bactérias utilizam para atingir o ovo. Estes estudos demonstraram que existem diversos
fatores que podem influenciar a comunidade bacteriana associada a formiga, como a
filogenia do hospedeiro, 0 género, a colonia, a ontogenia, diferentes partes do corpo e o
ambiente que a formiga foi coletada. Adicionalmente, foi possivel sugerir mecanismos

adaptativos que garantem que as principais bactérias cheguem ao ovo.

Palavras Chaves: Blochmannia, endossimbionte, endobactéria, Wolbachia.
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Microbiome of ants with emphasis on Camponotini (Hymenoptera, Formicidae)

Abstract

Symbiotic interaction has been one of the factors responsible for the evolution and
biodiversity of species on the planet. More studies addressing different hosts are
necessary to increase the knowledge of the evolutionary meaning of this association in
nature. The ants belonging to the genera Polyrhachis and Camponotus are contained in
the Camponotini tribe and they are closely related in addition to having wide
distribution, diversified habits, and are often associated with endosymbionts. However,
there are few studies in this area, and many questions remain about these associations.
In this way, through the New Generation Sequencing technique (NGS) Illumina
MiSeq2000, the present study aimed: 1. To explore the microbial community of several
species of Polyrhachis distributed throughout its range and to verify the factors that
influence it. 1. Characterize the bacterial community associated with the genus
Colobopsis and Camponotus, and analyze if there are differences in the composition of
the bacterial community when compared between different genera, colonies and at all
stages of development; Ill. To determine how the distribution of the bacterial
community occurs in the different parts of the body (head, mesosome and gaster) of
Camponotus, and if this diversity is associated with the environment where these
Camponotus were collected; IV. To characterize the ovary of Camponotus textor using
histology techniques (HE), to document the location of Blochmannia and Wolbachia in
oogenesis by fluorescence in situ hybridization (FISH), and to suggest the mechanism
of development that these bacteria use to reach the egg . These studies have
demonstrated that there are several factors that can influence the ant-associated bacterial
community, such as host phylogeny, genera, colony, ontogeny, different body parts, and
the environment the ant was collected. In addition, it was possible to suggest adaptive

mechanisms that guarantee that the main bacteria reach the egg.

Key words: Blochmannia, Camponotini, endosymbionte, endobacteria, Wolbachia,
NGS.
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Introducéo Geral

Existem cerca de 20.000 espécies de formigas pertencentes a familia Formicidae
- Ordem Hymenoptera, as quais sdo amplamente distribuidas pelo globo terrestre, ndo
havendo representantes apenas no Polo Norte e Antartida. A grande diversidade do
grupo se da devido ao grande sucesso ecoldgico, implicando nas varias formas de
nidificagdo, preferéncias alimentares e comportamento social com divisao de trabalho
entre as castas (HOLLDOBLER; WILSON, 1990; WILSON, 1987).

As formigas da tribo Camponotini Forel 1878, pertencentes a subfamilia
Formicinae, compreendem oito géneros existentes, como Calomyrmex, Camponotus,
Colobopsis, Dinomyrmex, Echinopla, Opisthopsis, Overbeckia and Polyrhachis e mais
dois géneros extintos: Chimaeromyrma e PseudoCamponotus (BOLTON, 2016). Dentre
eles, os géneros Polyrhachis e Camponotus tem se mostrado estreitamente relacionados
(SAMESHIMA et al., 1999). Ambos possuem ampla distribuicdo e sdo extremamente
diversos, podendo apresentar diferentes formas de nidificagdo, desde ninhos terrestres a
arbdreos, sendo que esta Ultima pode resultar em uma dieta com deficiéncia nutricional,
ja que a obtencdo do nitrogénio se da pelo exsudato de plantas e predacdo de insetos
fitéfagos (COOK; DAVIDSON, 2006; DAVIDSON et al., 2003). Ambos 0s géneros
também possuem representantes tecelds e constroem seus ninhos a partir da seda
produzida pelas suas proprias larvas para entrelacar folhas e galhos (HOLLDOBLER;
WILSON, 1990).

Outra caracteristica comum entre 0s dois géneros é a auséncia da glandula
metaplaural em Polyrhachis e também na maioria das espécies de Camponotus. Esta
glandula seria responsavel pela producao de secre¢des com fungdes antisépticas, defesa
quimica e marcacao de territdrio (YEK; MUELLER, 2011). Johnson, Agapow e Crozier
(2003) sugerem que a perda desta glandula possa ter facilitado a nidificacdo arborea,
uma vez que espécies com habitos epigeicos e hipogeicos, as quais coletam na
superficie do solo e nas suas camadas superficiais, respectivamente, estariam mais
sujeitas a infeccOes, necessitando assim de outras estratégias de defesa. Baseado nesta
informacao, outro trabalho concluiu que o comportamento de autolimpeza, assim como
0 veneno com propriedades antimicrobianas sdo fundamentais para a resisténcia a
doencas dentro da coldnia de uma espécie teceld de Polyrhachis (GRAYSTOCK;
HUGHES, 2011). Ainda, Vieira, Bueno e Camargo-Mathias (2012) abordaram estudo
atraves de evidéncias comparativas da morfologia desta glandula em formigas

cultivadoras e ndo cultivadoras de fungos, incluindorepresentantes attines basais e


http://www.antwiki.org/wiki/Chimaeromyrma
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derivadas (formigas cortadeiras). Tais resultados revelaram que a morfologia da
glandula metapleural mostrou-se mais desenvolvida nas formigas cortadeiras
evidenciando maior protecdo contra a proliferacdo de fungos e bactérias indesejadas no
jardim de fungo. Estes estudos comparativos sdo escassos, porém tendem a revelar
aspectos importantes sobre a biologia do inseto. Portanto, os dois géneros (Polyrhachis
e Camponotus) foram considerados no presente estudo.

O género Polyrhachis Smith, 1857 & caracterizado pela sua diversidade
taxonémica, ecologica e social (VAN ZWEDEN et al., 2007). Este género compreende
cerca de 700 espécies e possui ampla distribuicdo pelo Velho Mundo. Muitos autores
sugeriram diversas divisdes em subgéneros, porém Bolton (2016) separa da seguinte
maneira: Polyrhachis (Myrma), Polyrhachis (Hemioptica), Polyrhachis (Hagiomyrma),
Polyrhachis (Hirtomyrma), Polyrhachis (Campomyrma), Polyrhachis (Myrmothrinax),
Polyrhachis (Cyrtomyrma), Polyrhachis (Myrmhopla), Polyrhachis (Chariomyrma),
Polyrhachis (Hedomyrma), Polyrhachis (Myrmatopa) e Polyrhachis (Aulacomyrma).

Os ninhos de Polyrhachis podem variar drasticamente desde terrestres (presentes
na lama) até arboreos (no dossel das arvores), em zonas aridas ou em florestas tropicais.
Os ninhos podem ser monodémicos ou polidémicos, as coldénias podem ser
monoginicas ou poliginica e com muitos ou poucos individuos (DOROW, 1995;
DOROW; KOHOUT, 1995; NIELSEN, 1997; ROBSON; KOHOUT, 2005).
Adicionalmente, Polyrhachis ¢ o Unico exemplo de Formicinae que possui fundacédo
semiclaustral (LENOIR; DEJEAN, 1994), ou seja, a rainha sai do ninho em construcéo
para forragear, na tentativa de garantir recurso alimentar, apesar do perigo de predacéo,
ao contrario da fundacdo do ninho claustral (NICKELE et al., 2013).

O género Camponotus Mayr, 1861, estd subdividido em 43 subgéneros,
abrangendo mais de 1000 espécies validas, 465 subespécies e 31 fosseis (BOLTON,
2016), apresentando ampla distribuicdo geografica: Américas, Africa, Asia, Europa e
Oceania (ANTWEB, 2017). De acordo com Robinson (1996), é o género mais
representativo e heterogéneo das regides neotropicais e tropicais, possuindo, inclusive,
distribuicdo nas zonas temperadas.

Conhecidas popularmente como formigas-carpinteiras sdo comuns nos cerrados
brasileiros e podem beneficiar as plantas pela predagdo dos herbivoros (DEL-CLARO;
BARTO; REU, 1996). Possuem habitos noturnos e dieta generalista, podendo nidificar
em cavidades no solo, arvores vivas ou mortas e até no interior de construcfes. As

principais espécies encontradas no Brasil (incluindo as espécies encontradas em areas
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urbanas) sdo Camponotus atriceps (Smith, 1858) (=C.abdominalis), Camponotus
crassus Mayr, 1862, Camponotus rufipes (Fabricius, 1775), Camponotus renggeri
Emery, 1894, Camponotus arboreus (Smith, 1858), Camponotus fuscocinctus Emery,
1888 e Camponotus sericeiventris (Guérin-Méneville, 1838) (ZORZENON et al.,
2011).

A ocorréncia de endossimbiontes é comum nos artrépodes. , Analises em 63
espécies revelaram que 76% estavam infectados (JEYAPRAKASH; HOY, 2000).
Buchner (1965) foi um dos pioneiros no estudo de insetos como hospedeiro e 0s
consideravam organismos modelos para o estudo dos endossimbiontes, por serem
tolerantes a convivéncia de micro-organismos internamente e externamente ao corpo.
Dentre os Hymenoptera, Formicidae é frequentemente relacionada a presenca de
endossimbiontes (ZIENTZ et al., 2005). A flexibilidade alimentar obtida por seus
membros resulta no sucesso evolutivo do grupo, em parte alcancada pela presenca dos
endossimbiontes que auxiliam os hospedeiros nutricionalmente (ISHIKAWA, 1989).

Existem dois tipos de interagdo molecular entre as bactérias simbioticas e seus
hospedeiros: a primaria e a secundaria, e ambos ja foram relatados em formigas. A
interacdo primaria caracteriza-se por associacdes especializadas, descendentes de um
ancestral, cujas arvores filogenéticas dos simbiontes sdo congruentes com a dos seus
hospedeiros em periodos longos na escala evolutiva, indicando coevolugdo de ambos
(BAUMANN, 2005; MUNSON et al., 1991). Também ocorrem alteracfes no tamanho
do genoma do simbionte primario e este geralmente localiza-se em algum &rgéo
especializado no interior do hospedeiro. Um bom exemplo disso em formigas é a
Blochmannia (DEGNAN; LAZARUS; WERNEGREEN, 2005; GIL et al., 2004). Esta
bactéria foi identificada pela primeira vez em Camponotus ligniperda (Latreille, 1802)
(BLOCHMAN, 1882), ocorrendo no interior de uma célula especializada denominada
de bacteriécito (SAMESHIMA et al., 1999).

A presenca de um endossimbionte priméario contido em um bacteriocito em
Camponotini ja foi descrita por Sameshima et al., (1999), Degnan et al.,(2004),
Feldhaar et al., (2007), e Wernegreen et al., (2009). Em anélises filogenéticas, o
endossimbionte permaneceu num clado monofilético de Camponotini, revelando que
houve coevolucdo entre hospedeiro e endossimbionte, assim como a aquisi¢do do
micro-organismo deve ter ocorrido no ancestral comum da tribo (SAMESHIMA et al.,
1999; WERNEGREEN et al., 2009).

Acredita-se que o endossimbionte Blochmannia desempenhe papel nutricional
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para o hospedeiro, fornecendo alguns aminoacidos essenciais (FELDHAAR et al.,
2007), principalmente no inicio da vida (DEGNAN; LAZARUS; WERNEGREEN,
2005; GIL et al., 2003; WOLSCHIN et al., 2004). A Blochmannia, apesar de ter o seu
genoma reduzido,mantem os genes para determinadas func¢des celulares bésicas, como
por exemplo, a biossintese de nove aminoacidos essenciais (exceto Arginina), além de
cofatores e enzimas de urease, as quais permitem que o simbionte recicle o nitrogénio
da ureia (DE SOUZA et al., 2009; FAN et al.,, 2013; FELDHAAR et al., 2007).
Portanto, a deteccdo desse endossimbionte em Camponotus e Polyrhachis torna-se
importante, uma vez que estes dependem da Blochmannia para auxiliar no fornecimento
de aminoacidos essenciais, j& que ambos possuem uma dieta com deficiéncia de
nutrientes em consequéncia de apresentarem habitos arboricolas (SAMESHIMA et al.,
1999; WERNEGREEN et al., 2009). Complementarmente, o papel nutricional da
Blochmannia ndo é o Unico aspecto a se destacar da interacdo com o seu hospedeiro,
pois esta endobactéria contribui para o metabolismo de nitrogénio, enxofre e de lipideos
(DEGNAN; LAZARUS; WERNEGREEN, 2005; GIL et al., 2003; WILLIAMS;
WERNEGREEN, 2010).

A interacdo secundaria normalmente é facultativa, podendo ser benéfica ou néo,
como a Wolbachia, uma vez que estimativas sugerem que milhdes de espécies podem
estar infectadas (SHOEMAKER; KELLER; ROSS, 2003). Ha relatos deste
endossimbionte associado a diversas espécies de Formicidae, como por exemplo, em
Solenopsis  spp. Westwood, 1840 (MARTINS; SOUZA; BUENO, 2012;
SHOEMAKER; KELLER; ROSS, 2003), Atta spp. Fabricius, 1804 Acromyrmex spp.
Mayr, 1865 (FROST et al., 2010), Wasmannia auropunctata (Roger, 1863) (REY et al.,
2013) e inclusive em Camponotus textor Forel 1899, em que todas as colbnias
analisadas apresentaram uma ou mais cepas do endossimbionte (RAMALHO et al.,
2017).

Além dos endossimbiontes Wolbachia e Blochmannia, este Gltimo estreitamente
relacionado a tribo Camponotini, inclusive nos géneros Polyrhachis e Camponotus,
existem diversos trabalhos relatando a presenca de outras espécies de hospedeiros e de
endossimbiontes, como é o0 caso de Arsenophonus spp., Cardinium hertigii,
Hamiltonella defensa, Spiroplasma spp., e Wolbachia spp. descritos por Russell et al.
(2012) encontrados em algumas espécies hospedeiras de formigas e borboletas. No
entanto, existem poucos estudos sobre identifica¢do, fungéo e interagdo de coevolugéo e

codivergéncia de bactérias associadas aos géneros Polyrhachis e Camponotus.
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Perguntas sobre a interacdo da Blochmannia e ainda outros endossimbiontes com
Camponotini, principalmente em Camponotus e Polyrhachis, permanecem em aberto: o
que Camponotini possui de diferente dos outros grupos que fez com que esta simbiose
ficasse tdo estabelecida na tribo? Serd que existe algum endossimbionte relacionado a
defesa contra patogenos dentro destes géneros, ja que a auséncia da glandula
metapleural é frequente? Mesmo em géneros relacionados e que abrigam a
Blochmannia, como € o caso de Polyrhachis e Camponotus, como se da a distribuicéo e
comparagdo deste e outros endossimbiontes com hospedeiros coletados em diferentes
continentes?

Noggi (1981), Cochran (1985) e Lai, Baumann e Baumann (1994) enfatizaram
que apesar de ja ser bem difundida a ideia de simbiontes micetocitos (nome também
dado ao bacteridcito por alguns autores) estarem frequentemente associados a interacéo
nutricional com seus hospedeiros, pouco se conhece sobre a biologia desta relacéo. E
quanto aos outros endossimbiontes associados? Questdes feitas ha décadas ainda
permanecem muito recorrentes e sem resposta.

O estudo de endossimbiontes ndo cultivaveis tornou-se viavel a partir da década
de 70 com a técnica da PCR (Polymerase Chain Reaction) e 0 16S rRNA mostrou-se
uma ferramenta atil para reconstrucdo filogenética e caracterizacdo sistematica
(PALUMBI, 1996). Apesar destes resultados, todos os trabalhos acima citados foram
realizados pela amplificacdo do 16S e sequenciamento pelo método de Sanger, 0s quais
se baseiam em um numero relativamente pequeno de micro-organismos. Existem
diversas técnicas de Sequenciamento de Nova Geragdo (sigla NGS, proveniente do
inglés Next-Generation Sequencing) que podem ser ferramentas (teis a se agregar ao
estudo dos endossimbiontes e hospedeiros. Kautz e colaboradores (2013) compararam a
técnica de pirosequenciamento (NGS) com métodos tradicionais para descobrir a
diversidade bacteriana em Cephalotes varians (Smith, 1876). Com a técnica de NGS foi
possivel a recuperacdo de 445 OTUs (Unidade Taxonémica Operacional) raras que ndo
foram detectados com as técnicas tradicionais, confirmando que este método ird
proporcionar a descoberta da microbiota associada ao hospedeiro, e que € uma excelente
ferramenta para a caracterizacdo de comunidades anteriormente pouco estudadas, como
a diversidade microbiana associada aos insetos.

Analise da microbiota de Formica exsecta Nylander, 1846 através do Illumina
HiSeq 2000 (NGS) resultou em sequéncias que mostraram homologias com Wolbachia,

Arsenophonus, Entomoplasmatales e Microsporidia, ainda, foram encontradas
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sequéncias com identidade de outros micro-organismos, como fungos e bactérias
comuns do solo (JOHANSSON et al., 2013). Na mosca tsétse, o Sequenciamento de
Nova Geracdo Illumina com plataforma MiSeq2000, revelou que o endossimbionte
priméario Wigglesworthia foi predominantee, porém também foi confirmada a presenca
inesperada do Sodalis, uma vez que apenas com a técnica de PCR tradicional a baixa
infeccéo por este endossimbionte ndo havia sido detectada (AKSQOY et al., 2014). Esses
trabalhos reiteram a importancia da técnica de Sequenciamento de Nova Geracéo para
estudos com endossimbionte e hospedeiro, uma vez que podem revelar uma vasta
quantidade de dados, incluindo os que sdo omitidos pelas técnicas tradicionais, assim
como fornecer informacg6es que auxiliardo a compreensdo das interacGes bioldgicas das
simbioses.

De uma maneira geral, os resultados apresentados por Ramalho (2017) com a
técnica de Sanger, corroboram citacdes da literatura e adicionam novas informacdes
sobre a espécie pertencente ao género Camponotus, assim como da presenca e
distribuicdo do endossimbionte Wolbachia e Blochmannia nas coldnias analisadas e sua
historia evolutiva. Entretanto, seria importante a utilizacdo de novas técnicas para
avaliar a variacdo e a interacdo das multiplas cepas nos diferentes estagios de vida das
operarias das espéecies de Camponotus, bem como a sua localizacdo nos diferentes
orgédos dos hospedeiros, além sua densidade relativa. A utilizacdo da PCR quantitativa,
hibridizacéo fluorescente “in situ” (FISH) e o microscopio confocal de varredura a laser
seriam necessarios para medir a densidade da Wolbachia e Blochmannia, além de
verificar a distribuicdo das bactérias entre os tecidos do hospedeiro.

Desta maneira, por meio da técnica do sequenciamento de nova geracao, qPCR e
hibridizacdo fluorescente “in situ” (FISH) com analise em microscopia confocal de
varredura a laser, o presente estudo poderd revelou aspectos importantes sobre a
biologia dos géneros Polyrhachis e Camponotus, a influéncia dos endossimbiontes
nesse grupo tdo diverso, além dos tipos de intera¢fes simbioticas envolvidas.
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Objetivos

Neste estudo, os principais objetivos s&o:

Verificar, identificar e caracterizar a comunidade microbiana associada aos
diferentes subgéneros de Polyrhachis em sua distribuicdo total, e verificar os
fatores que o influenciam.

Caracterizar a comunidade bacteriana associada a uma col6nia do recém-
reconhecido género Colobopsis e trés coldnias de Camponotus (duas espécies
distintas) e mostrar quao diferente é a composi¢cdo da comunidade bacteriana
quando comparada entre os diferentes géneros, coldnias e em todos 0s estagios de
desenvolvimento.

Verificar como se da a distribuicdo da comunidade bacteriana nas diferentes
partes do corpo (cabeca, mesossoma e gaster) de Camponotus, e se esta
diversidade esta associada ao ambiente onde estas Camponotus foram coletadas.
Caracterizar o ovario de Camponotus textor, utilizando técnicas de histologia
(HE), documentar a localizagdo de Blochmannia e Wolbachia na ovogénese por
hibridacdo “in situ” de fluorescéncia (FISH), e sugerir 0 mecanismo de

desenvolvimento que estas bactérias utilizam para atingir 0s ovos.
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Considerac0es Finais

Os resultados presentes nesse estudo permitiram avancar no conhecimento a
respeito da variagdo natural da microbiota dos insetos, o que permite entender
importantes aspectos da biologia do hospedeiro. Estes estudos demonstraram que
existem diversos fatores que podem influenciar a comunidade bacteriana associada a
formiga, como a filogenia do hospedeiro, o género, a colbnia, a ontogenia, diferentes
partes do corpo e o ambiente em que a formiga foi coletada. Adicionalmente, na analise
da ovogénese de C. textor é possivel sugerir mecanismos adaptativos que garantem que
as principais bactérias cheguem ao ovo. Da mesma forma, verificou se que o técnicas de
sequenciamento de nova geracdo, hibridizacdo “in situ” fluorescente (FISH) e
microscopia confocal podem ser utilizadas como excelentes ferramentas para estudos de
relagBes simbidticas.

Para Polyrhachis, o estudo revelou as principais bactérias associadas aos
subgéneros e mostrou a presenca diversas bactérias nunca antes associadas a formigas.
Também mostrou que existem algumas bactérias especificas para um determinado
subgénero, o que corrobora os resultados obtidos em que a filogenia do hospedeiro € um
dos fatores relevantes que interferem na comunidade microbiana deste grupo.

O presente estudo também mostrou que Colobopsis possui uma microbiota
distinta de Camponotus, apesar serem géneros relacionados filogeneticamente. Nas
analises da microbiota das col6nias, verificou se a presenca de um padréo especifico da
espécie, que exerce uma forte influencia na composicdo da comunidade bacteriana. Ao
analisar os diferentes estagios de desenvolvimento dentro de uma colénia, percebeu se
como a comunidade bacteriana é conservada, reforcando que a trofalaxia e o intenso
contato dentro de uma col6nia podem atenuar as diferencas nas microbiotas.

Ao analisar separadamente as trés partes do corpo de Camponotus, verificou-se
que o gaster possui comunidades bacterianas mais abundantes, porém principalmente
composta por Blochmannia e Wolbachia. O presente estudo também revelou uma
diversidade bacteriana maior na cabeca e mesossoma, mas em menor abundancia. Ao
relacionar a similaridade de comunidades com base no local de coleta do hospedeiro,
observou-se que a localidade ¢ um fator determinante na similaridade de amostras,
sugerindo que muitas das bactérias, especialmente aquelas da cabega e o tdrax, séo
provavelmente adquiridas no ambiente ou pelos alimentos que ingerem.

Apds a confirmagdo de que as duas principais bactérias de Camponotus -

Blochmannia e Wolbachia ja estavam presentes no ovo, a marcacao dessas bactérias
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pela técnica de FISH nos ovérios de C. textor permitiu ampliar os conhecimentos dos
mecanismos de transmissdo ovariana desses endossimbiontes e sobre suas adaptagdes.
Pela primeira vez foi possivel marcar concomitantemente as duas principais bactérias de
Camponotus durante a ovogénese no ovario meroistico politrofico. Assim, foi
observado que Blochmannia aparece primeiro no ovocito e Wolbachia s6 deve ser
transferido nos estadios finais, antes do ovocito completar o desenvolvimento. Esses
resultados corroboram a ideia de que Blochmannia é transferida para o ovdcito via
celulas foliculares e Wolbachia passa lateralmente direto das células nutridoras para o
ovacito através das conexdes citoplasmaticas entre a cdmara de nutridora ee camara de
oVvoO.

As principais bactérias associadas a essas formigas pertencentes a tribo
Camponotini devem ter um papel importante na sobrevivéncia, apesar de ainda serem
desconheciadas. Podem também influenciar a ecologia e a evolugdo do hospedeiro. Nos
altimos anos, abordagens genémicas tem se tornado cada vez mais acessiveis, podendo
ser utilizadas como excelentes ferramentas para explicar diversos fenémenos biolégicos,
como as relagdes intra e interespecificas, a ecologia de especies, além dos mecanismos
moleculares, fisiologicos, comportamentais e evolutivos do hospedeiro. Essas
abordagens tém o potencial de gerar metadados que podem contribuir para o
entendimento das interacdes simbidticas que envolvem o campo da mirmecologia.
Portanto, unir informacdes do hospedeiro com o microbioma permitira entender a

complexidade evolutiva dessas associagdes na natureza.
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