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RESUMO 

 

 

A doença de Chagas é uma enfermidade de natureza endêmica, com pronunciada 

relevância na América do Sul. Um dos principais vetores do Trypanosoma cruzi, 

causador desta enfermidade, é o triatomíneo Triatoma infestans. Apesar de ter sua 

incidência reduzida, novos casos de reinfestação apontam a dificuldade do controle 

vetorial sobre esta espécie devido às suas características biológicas e genéticas, 

indicando, assim, a importância de se compreender a variabilidade genética neste inseto. 

No presente trabalho, foi elaborada uma revisão com o objetivo de reunir e organizar os 

dados disponíveis relacionados à variabilidade genética em T. infestans, permitindo 

eleger os principais e mais informativos genes, assim como evidenciar os índices de 

variabilidade intra-populacional e inter-populacional. Complementarmente, foi estudada 

a variação das regiões heterocromáticas, por meio da citogenética clássica e molecular. 

A aplicação da técnica de bandamento-C convencional e o uso de fluorocromos em 

nove linhagens e a técnica de hibridização in situ fluorescente (FISH), com sondas 

específicas para regiões de DNA satélite em oito linhagens, permitiram observar a 

grande variação existente na quantidade e distribuição dessas regiões. Os resultados 

confirmaram a existência de dois grupos com notáveis diferenças genômicas, 

diferenciadas, principalmente, pela perda de material genético nas linhagens não-

andinas. A variabilidade intraespecífica observada pelas análises citogenéticas revelou 

uma extraordinária dinâmica genômica que ocorreu durante a dispersão desta espécie. 

 

Palavras-chave: Triatomíneos. Variabilidade genética. Citogenética. Cromossomos 

holocêntricos. Heterocromatina. 



 

 
ABSTRACT 

 

 

Chagas disease is an endemic illness of great relevance in South America. Within the 

triatomines, Triatoma infestans is one of the most important vectors of Trypanosoma 

cruzi, the causative protozoan of this disease. Its incidence is controlled, but new cases 

of reinfestation still occur, and they indicate the difficulties of vector control for this 

species due to its biological and genetic characteristics. Thus, it is important to 

understand the genetic variability of this species of insect. In this study, we present a 

review of the literature in order to gather and organize the data available on genetic 

variability of T. infestans. This review made it possible for us to elect the most 

appropriate genes and highlight the rates of intra-population and inter-population 

variability. The variation in the heterochromatic regions was also studied using 

classical and molecular cytogenetics. The application of the conventional C-banding 

technique combined with the use of fluorochromes in nine strains, as well as the 

application of the fluorescent in situ hybridization technique (FISH) with specific 

probes for regions of DNA satellite in eight strains, all together revealed the existence 

of noteworthy variation in the amount and distribution of these regions. The results 

confirmed the existence of two groups with remarkable genomic differences, which are 

distinguished mainly by the loss of genetic material in non-Andean lineages. The 

intraspecific variability observed through cytogenetic analysis revealed the 

extraordinary genomic dynamics that occurred during the dispersion of T. infestans. 

 

Keywords: Triatomines. Genetic variability. Cytogenetics. Holocentric chromosomes. 

Heterochromatin.  
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1 INTRODUÇÃO  



 

1 INTRODUÇÃO  

 

1.1 Doença de Chagas e Triatoma infestans 

 

A doença de Chagas é um dos principais problemas de saúde na América 

Latina, pois de 7 a 8 milhões de pessoas estão infectadas pelo protozoário 

flagelado Trypanosoma cruzi, agente causador dessa enfermidade (WHO, 2013). 

Inicialmente considerada uma doença exclusiva das Américas (CHAGAS, 

1909; MONCAYO, 2003), lentamente, casos da doença de Chagas já foram 

relatados nos Estados Unidos (BERN; MONTGOMERY, 2009), Canadá 

(STELLE et al., 2007), países europeus tais como Suíça (JACKSON et al., 2008), 

Espanha, França e Itália (SCHMUNIS, 2007; BERN; MONTGOMERY, 2009; 

GASCÓN et al., 2010; SCHMUNIS; YADÓN, 2010; STRASEN et al., 2014) e 

também alguns países do Pacífico como a Austrália, Nova Zelândia (JACKSON 

et al., 2014) e Japão (UENO et al., 1995; GASCÓN et al., 2010). Devido à 

migração de estrangeiros infectados, o protozoário T. cruzi pode ser levado dos 

países endêmicos para os não endêmicos, iniciando novos desafios 

epidemiológicos, econômicos, sociais e políticos (COURA; VIÑAS, 2010). 

Atualmente, a contaminação ocorre de diversos modos, tais como: i) 

transmissão congênita, ii) transfusão sanguínea, transplantes de órgãos de 

pacientes infectados e a iii) forma oral que ocorre pela ingestão de alimentos 

contaminados, principalmente caldo de cana de açúcar e açaí (WHO, 2007; 

MONCAYO; RASSI JR et al., 2009; SILVEIRA, 2009;). Entretanto, a principal 

forma de contágio ainda é a transmissão do protozoário pelos vetores conhecidos 

como “barbeiros”, insetos hematófagos da subfamília Triatominae (Hemiptera: 

Reduviidae). 

Todas as 148 espécies de triatomíneos reconhecidas atualmente (ABAD-

FRANCH et al., 2013; ALEVI et al., 2013; JURBERG et al., 2013; MONTE 

GONÇALVES et al., 2013) são encontradas principalmente nas Américas desde o 

sul dos Estados Unidos até o sul da Argentina e Chile (SCHOFIELD; GALVÃO, 

2009), sendo todas potenciais vetores da doença de Chagas. Entretanto, entre as 



 

espécies descritas, a espécie Triatoma infestans, é responsável por quase metade 

de todos os casos da doença de Chagas (SCHOFIELD, 1988; BARGUES et al., 

2006). Desse modo, este inseto hematófago é considerado um dos principais 

vetores do agente causador da doença de Chagas, uma enfermidade que não 

possui medicamentos eficazes, sendo o controle vetorial ainda a melhor solução 

no combate da transmissão do protozoário (SCHOFIELD; DIAS, 1999).  

A espécie T. infestans pode ser considerado um importante vetor devido as 

suas características biológicas, tais como o alto grau de antropofilia, adaptação ao 

ambiente domiciliar, capacidade de suportar longos períodos em jejum e 

apresentar uma ampla distribuição, tornando essa espécie em um grande problema 

na saúde pública (SCHOFIELD, 1988; DUJARDIN et al., 1998, GARCÍA et al., 

2013) apontando, assim, a importância de se compreender a estrutura genética e 

populacional dessa espécie. 

 

1.2 Biologia e evolução da subfamília Triatominae 

 

Os triatomíneos estão inseridos na ordem Hemiptera, subordem 

Heteroptera, família Reduviidae, subfamília Triatominae (LENT; 

WYGODZINSKY, 1979). Classificados principalmente em relação a sua 

morfologia externa, as espécies desse grupo se encontram organizadas em seis 

tribos composta por 18 gêneros (SCHOFIELD; GALVÃO, 2009; ALEVI et al., 

2013). 

Além da classificação taxonômica clássica, os triatomíneos também foram 

agrupados em complexos e subcomplexos de acordo com sua morfologia e 

distribuição geográfica (LENT; WYGODZINSKY, 1979; SCHOFIELD; 

GALVÃO, 2009) e, mais recentemente, a partir da filogenia molecular. O gênero 

Triatoma apresenta o maior número de espécies e os principais vetores da doença 

de Chagas e está dividido em três grandes grupos: Rubrofasciata, Dispar e 

Infestans. O primeiro grupo com a maioria das espécies da América do Norte e do 

Velho Mundo está subdividido em complexos Phyllosoma, Flavida, 

Rubrofasciata, Protracta e Lecticularia. O grupo Dispar é constituído pelas 



 

espécies dos Andes, que inclui o complexo Dispar. O terceiro grande grupo 

Infestans compreende as espécies da América do Sul e apresenta os complexos 

Infestans e Spinolai (= Mepraia). O complexo Infestans apresenta seis 

subcomplexos, brasiliensis, infestans, maculata, matogrossensis, rubrovaria e 

sordida (SCHOFIELD; GALVÃO, 2009). 

Além do grande interesse epidemiológico, outras importantes questões em 

torno da sistemática e filogenia desses insetos também precisam ser estudadas. É 

relevante ressaltar que essas questões não são apenas importantes na sistemática, 

mas também na compreensão e controle da doença de Chagas (SCHAEFER, 

2003).  

Devido às grandes diferenças entre as duas principais tribos Triatomini e 

Rhodniini, Schofield (1988) considera que esses insetos derivaram de ancestrais 

distintos. Essa hipótese é suportada devido aos hábitos alimentares de certos 

triatomíneos e suas relações estreitas com determinados hospedeiros, indicando a 

origem independente desse grupo (CARCAVALLO et al., 1999). A origem 

polifilética também é apoiada pela morfologia desses insetos (LENT; 

WYGODZINSKY, 1979), por marcadores bioquímicos (DUJARDIN et al., 1999) 

e padrões de RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) (GARCÍA et al., 

1998). Análises de genes mitocondriais (STOTHARD et al., 1998; LYMAN et al., 

1999) e nucleares (MARCILLA et al., 2000, 2002; DE PAULA et al., 2005) 

também corroboram a origem polifilética dos triatomíneos.  

Devido a baixa quantidade de espécies e de número de indivíduos 

analisados, a origem polifilética é questionável (HYPSA et al., 2002; 

SCHAEFER, 2003). Acredita-se que a origem dos triatomíneos a partir de um 

único ancestral seja a mais provável (USINGER, 1944; LENT; 

WYGODZINSKY, 1979; GAUNT; MILES, 2000; HYPSA et al., 2002; 

SCHAEFER, 2003; WEIRAUCH; MUNRO, 2009, JUSTI et al., 2014). Baseado 

no hábito de hematofagia compartilhado pelo grupo sugere-se que essa subfamília 

tenha se originado como um grupo monofilético a partir de insetos hematófagos 

facultativos da subfamília Physoderinae (USINGER, 1944; LENT; 

WYGODZINSKY, 1979; HYPSA et al., 2002). A adaptação à hematofagia pode 



 

ter ocorrido uma única vez e, dessa forma, todas as espécies compartilhariam um 

ancestral comum (LENT; WYGODZYNSKY, 1979; GAUNT; MILES, 2000; 

HYPSA et al., 2002). Essa hipótese é baseada em caracteres apomórficos como o 

rostro reto e fino, antenas inseridas lateralmente e ausência de glândulas 

abdominais dorsais (HYPSA et al., 2002). Apesar dos inúmeros estudos 

realizados, ainda não há um consenso entre os autores em relação à origem dos 

triatomíneos e a origem filogenética de muitas tribos e gêneros de triatomíneos 

continua a ser discutida (HWANG; WEIRAUCH 2012).  

 

1.3 Origem e dispersão de T. infestans 

 

Apesar de T. infestans ter sua distribuição reduzida após ações de controle 

ao vetor pela Iniciativa do Cone Sul em que Argentina, Bolívia, Brasil, Chile, 

Paraguai e Uruguai uniram esforços para a eliminação do principal vetor na 

América do Sul (DIAS; SCHOFIELD, 1999), essa espécie ainda mantém sua 

importância epidemiológica devido à sua grande capacidade de adaptação ao meio 

domiciliar e peridomiciliar e, sendo deste modo, um importante vetor do 

protozoário T. cruzi (SCHOFIELD, 1988).  

Atualmente T. infestans é novamente motivo de preocupação devido aos 

relatos de re-infestação na Argentina, Bolívia e Paraguai (GÜRTLER et al., 

2007), evidenciando a dificuldade do controle vetorial dessa espécie devido a sua 

ampla extensão em áreas endêmicas e à dificuldade de implementar uma 

vigilância epidemiológica eficiente a fim de evitar a recuperação de populações de 

insetos previamente tratados com inseticidas (PÉREZ DE ROSAS et al., 2013). 

A principal teoria da origem de T. infestans é a hipótese Andina, em que o 

planalto Boliviano seria o local de origem e dispersão deste inseto (FORATTINI, 

1980; SCHOFIELD, 1988; DUJARDIN et al., 1998). Devido ao seu hábito de 

viver entre rochedos, este inseto estaria associado a roedores (Cavia porcellus 

Meyen) que eram caçados e criados como fonte de alimentação pelas 

comunidades Andinas (DUJARDIN et al., 1987; SCHOFIELD, 1988) e, deste 

modo, teriam sido levados para o ambiente domiciliar juntamente com estes 



 

roedores indicando a rota mais provável que T. infestans teria sido introduzido 

pela primeira vez para as habitações humanas (DUJARDIN et al., 1998). 

Com o abandono da vida nômade, esses insetos foram sendo gradualmente 

dispersos para os demais países. De acordo com Schofield (1988) uma das 

primeiras tribos pré-Inca teria se deslocado do planalto Boliviano para os vales do 

Chile, iniciando, assim, a dispersão de T. infestans pela América do Sul. 

A transição de T. infestans para o ambiente domiciliar ocorreu, 

provavelmente, durante o período pré Colombiano, associado ao estabelecimento 

de tribos pré-Inca e a criação de roedores, e seguido pela colonização dos vales no 

norte do Chile e sul do Peru. Posteriormente, a dispersão estaria vinculada à 

criação de gado, fazendo com que estes insetos cruzassem os Andes, alcançando 

assim a Argentina e o Paraguai. No Brasil, T. infestans teria sido transportado 

provavelmente associado a trabalhadores imigrantes (SCHOFIELD, 1988; 

DUJARDIN et al., 1997).  

Acredita-se que a dispersão de T. infestans tenha ocorrido inicialmente em 

duas rotas, a primeira seria a dispersão deste inseto pela região Andina da Bolívia, 

Peru e norte do Chile, e uma segunda dispersão não-Andina pela Argentina, 

Paraguai, Uruguai, Brasil e sul do Chile (SCHOFIELD, 1988; PANZERA et al., 

2004; BARGUES et al., 2006). 

Apesar de a hipótese Andina ser apoiada por diversos autores 

(SCHOFIELD, 1988; DUJARDIN et al., 1998) e suportada por análises 

isoenzimáticas (DUJARDIN et al., 1998), de DNA nuclear e mitocondrial 

(MONTEIRO et al., 1999; GIORDANO et al., 2005; BARGUES et al., 2006; 

PICCINALI et al., 2009) e, também, por estudos citogenéticos (PANZERA et al., 

2004), essa teoria não explicaria a grande distância que separa T. infestans das 

demais espécies do seu subcomplexo, T. platensis e T. delpontei, assim como suas 

diferenças ecológica, fisiológica e comportamental (CARCAVALLO et al., 2000). 

A hipótese Andina se baseia principalmente no fato de que os vales 

Andinos de Cochabamba (Bolívia) seria o único foco silvestre relatado 

(DUJARDIN et al., 1987; 1998) e, portanto, centro da origem e dispersão dessa 

espécie. Entretanto, novos focos de populações silvestres foram relatados em 



 

Chuquisaca, La Paz, Potosi e região do Chaco na Bolívia (NOIREAU et al., 1997; 

2005; CORTEZ et al., 2007; 2010; BUITRAGO et al., 2010; WALECKX et al., 

2011), e também em outros países como Argentina (CEBALLOS et al., 2009), 

Chile (BACIGALUPO et al., 2006, 2010) e Paraguai (ROLÓN et al., 2011), 

iniciando, deste modo, mais debates em torno da origem dessa espécie. 

Baseando-se na descoberta de novos focos silvestres na região do Chaco 

Boliviano, Carcavallo et al. (2000) sugerem um ancestral comum que teria se 

dispersado da floresta subtropical do Chaco para o sul da Bolívia, sul do Paraguai 

e norte da Argentina. Segundo esse autor, a partir da região do Chaco ocorreu uma 

dispersão para o norte em que esses insetos se associaram a roedores e, 

posteriormente, se associariam ao homem, sendo esta a linha evolutiva da origem 

de T. infestans. A segunda linha evolutiva direcionou-se para o sul, em que os 

insetos associaram-se a pássaros, dando origem às espécies T. platensis e T. 

delpontei. 

A presença das espécies T. platensis e T. delpontei na região do Chaco é o 

principal argumento que apóia a origem Chaquenha de T. infestans. Entretanto, 

para alguns autores, a presença de T. infestans silvestres no Chaco pode ser um 

caso de recolonização por uma população doméstica que teria retornado ao meio 

silvestre (NOIREAU et al., 2005). 

 
1.4 Citogenética 
 
 Citogeneticamente, o interesse sobre os triatomíneos está em seus 

cromossomos holocêntricos ausentes de constrições centroméricas e com 

cinetocóro disperso ao longo das cromátides (HUGHES-SCHRADER, 1961; 

GUERRA et al., 2010). A meiose desses insetos também merece destaque. 

Durante a divisão celular - meiose, os autosomos são quiasmáticos e segregam-se 

regularmente, enquanto que os cromossomos sexuais são aquiasmáticos e 

dividem-se equacionalmente na primeira divisão, e segregam-se reducionalmente 

somente durante a segunda divisão, caracterizando a meiose invertida para os 

cromossomos sexuais (UESHIMA, 1966; SOLARI, 1979). Além dessas 

características, esses vetores apresentam o fenômeno de persistência nucleolar 



 

durante a meiose (TARTAROTTI; AZEREDO-OLIVEIRA, 1999; ALEVI et al., 

2014). 

Tradicionalmente, os complementos cromossômicos dos triatomíneos 

foram descritos de acordo com o seu número e tamanho (UESHIMA, 1966; 

SOLARI, 1979). O número de cromossomos diplóides varia de 2n = 21 a 25, nos 

machos, sendo o número mais freqüente, 2n = 22 (20A + XY). O número de 

autossomos é igualmente homogêneo, diferenciando em apenas algumas espécies, 

como por exemplo, em Panstrongylus megistus e Triatoma nitida que reduziram 

seus autossomos a 2n = 18 e T. rubrofasciata que o elevaram a 2n = 22. A maioria 

das espécies analisadas citogeneticamente, apresenta um par de cromossomos 

sexuais X e Y nos machos, entretanto, existem espécies com múltiplos 

cromossomos sexuais, devido à fragmentação do cromossomo X (X1X2Y ou 

X1X2X3) (PANZERA et al., 2010; ALEVI et al., 2012). 

Assim como os cromossomos monocêntricos, os cromossomos 

holocêntricos também apresentam regiões de eucromatina e heterocromatina 

caracterizadas pela diferença no nível de compactação do DNA durante a divisão 

celular. A localização das regiões heterocromáticas é a principal forma de 

diferenciação dos cromossomos holocêntricos (PAPESCHI; BRESSA, 2006). Nos 

triatomíneos a heterocromatina ocorre preferencialmente na região terminal dos 

autossomos e nos cromossomos sexuais (BARDELLA et al., 2010; 2012; 

PANZERA et al., 2010; ALEVI et al., 2013).  

A localização da heterocromatina pode auxiliar desde a diferenciação de 

espécies crípticas (PANZERA et al., 1997; 2006; 2010), como também na 

variação cromossômica intraespecífica em algumas espécies do gênero Rhodnius 

(GÓMEZ-PALACIO et al., 2008), Panstrongylus (PÉREZ et al., 2002) e 

Triatoma, sendo a diferenciação de diferentes populações de T. infestans o estudo 

mais relevante nessa subfamília (PANZERA et al., 1992; 2004). 

A heterocromatina constitutiva é composta principalmente de regiões 

repetidas em tandem (DNA satélite) e dispersas (elementos de transposição) 

(GREGORY, 2005), sendo o bandamento-C a técnica mais utilizada na 

identificação dessas regiões heterocromáticas nos autossomos e na diferenciação 



 

dos cromossomos sexuais dos triatomíneos (PÉREZ et al., 1992), uma vez que o 

cromossomo Y é quase totalmente heterocromático em relação ao cromossomo X 

(PANZERA et al., 1992; PÉREZ et al., 1992; 2000). A fim de distinguir alguns 

tipos de heterocromatina constitutiva pode-se associar à técnica de bandamento-C 

o uso de fluorocromos que apresentam afinidade às regiões do DNA ricas em AT 

ou CG (GUERRA, 2000). Amplamente utilizado, o fluorocromo 4’-6 diamidino-

2-fenilindole (DAPI) cora preferencialmente a heterocromatina rica em adenina e 

timina, enquanto que a cromomicina (CMA3) cora regiões da heterocromatina 

ricas em citosina e guanina (SCHWEIZER, 1976; SUMNER, 1982; GUERRA, 

2000), no entanto, há uma baixa quantidade de estudos relacionados à riqueza de 

pares de bases em triatomíneos (SEVERI-AGUIAR et al., 2005; MORIELLE-

SOUZA; AZEREDO-OLIVEIRA, 2007; BARDELLA et al., 2010; 2012). 

Com os avanços da Biologia Molecular, surge a citogenética molecular, 

permitindo significantes descobertas no entendimento do genoma ao longo dos 

cromossomos, fornecendo verdadeiros mapas cromossômicos que são de extrema 

importância na compreensão da evolução do genoma (MARTINS et al., 2011). 

A localização de regiões específicas do DNA pela técnica de Hibridização 

in situ Fluorescente (FISH) é uma das principais formas de analisar esses 

marcadores cromossômicos, especialmente em espécies com cromossomos 

holocêntricos. A maioria desses estudos se concentra na descrição do número e da 

localização dos sítios de DNA ribossomal (DNAr), principalmente a localização 

espécie-específica do DNAr 45S (SEVERI-AGUIAR; AZEREDO-OLIVEIRA, 

2005; MORIELLE-SOUZA; AZEREDO-OLIVEIRA, 2007; BARDELLA et al., 

2010; PANZERA et al., 2012). 

Assim como a localização e composição das regiões de heterocromatina 

constitutiva, a análise e localização de DNAs repetitivos são de grande 

importância para a citogenética molecular e representam excelentes marcadores 

cromossômicos, úteis no estudo da evolução das espécies, de cromossomos 

supernumerários e sexuais e, também, para a identificação de rearranjos 

cromossômicos (CABRAL-DE-MELLO et al., 2010). Um modo de obtenção de 

marcadores cromossômicos em regiões repetitivas é por meio da técnica descrita 



 

por Zwick et al. (1997), que se baseia na cinética de reassociação do DNA (C0t), 

gerando frações de DNA altamente repetitivos que, após a marcação, podem ser 

utilizados como sondas espécie-específica. 

Apesar da escassa quantidade de estudos em relação à localização das 

regiões de DNA repetitivo em insetos (MANDRIOLI et al., 1999; LORITE et al., 

2001; CABRAL-DE-MELLO et al., 2010), recente estudo realizado na espécie T. 

infestans contribuiu imensamente com a descrição de três novos marcadores 

cromossômicos (BARDELLA et al., 2014). 

 

1.5 Citogenética de T. infestans 

 

Devido à sua grande importância médica e citogenética, os triatomíneos 

têm sido objeto de muitos estudos genéticos (PANZERA et al., 2010), 

destacando-se a espécie T. infestans. Essa apresenta um conjunto cromossômico 

constituído de 20 autossomos e um par de cromossomos sexuais (XY em machos 

e XX em fêmeas) (UESHIMA, 1979). Nesse cariótipo três pares de autossomos 

são maiores (pares 1-3) e facilmente distinguíveis por seu tamanho. Enquanto que 

os demais sete pares apresentam tamanho menor e são semelhantes entre si, o que 

dificulta seu reconhecimento (UESHIMA, 1979). 

Além do cariótipo comumente observado, Panzera et al. (2010) 

registraram supostos cromossomos B durante a mitose dessa espécie. Esses 

diminutos cromossomos apresentaram-se heterocromáticos e sua frequência 

variou de um a três, de acordo com sua procedência geográfica. Esses 

cromossomos não foram visualizados durante a meiose e não houve alterações 

durante a segregação meiótica. Segundo Pérez et al. (2004) esses cromossomos 

teriam se originado de restos cromossômicos, a partir de rearranjos estruturais dos 

autossomos. A presença dos cromossomos B pode interferir na segregação dos 

cromossomos, tanto autossomos como também dos sexuais, produzindo gametas 

não viáveis , afetando a fertilidade do indivíduo (PÉREZ et al., 2004). 

Inúmeros estudos citogenéticos foram realizados nessa espécie, 

destacando-se o primeiro estudo de polimorfismo cromossômico intraespecífico 



 

em Heteroptera observado em populações naturais de T. infestans do Uruguai 

(PANZERA et al., 1992), iniciando, deste modo, análises em indivíduos 

provenientes de outras regiões geográficas: Argentina, Brasil, Bolívia, Paraguai e 

Peru. Nesse estudo, Panzera et al. (2004) identificaram dois grupos 

cromossômicos alopátricos denominados Andino e não-Andino. De acordo com a 

quantidade das regiões heterocromáticas, o grupo Andino apresentou mais de 30% 

de heterocromatina quando comparado ao grupo não-Andino. Esses grupos 

também se diferenciaram na localização e quantidade de blocos heterocromáticos, 

assim como na localização do sítio do DNAr 18S (PANZERA et al., 2004; 2012). 

Em relação à distribuição das regiões heterocromáticas, o grupo Andino 

apresentou de 14-20 autossomos portando blocos heterocromáticos e 

cromossomos sexuais de tamanhos semelhantes sendo ambos heterocromáticos, 

enquanto que o grupo Andino apresentou de 4-7 autossomos com blocos 

heterocromáticos e apenas o cromossomo Y foi maior e heterocromático 

(PANZERA et al., 2004). A localização do 18S também foi diferente nesses dois 

grupos, no grupo Andino essa região foi observada em um autossomo, enquanto 

que no grupo não-Andino foi verificada no cromossomo X (PANZERA et al., 

2012). Segundo esses autores as alterações citogenéticas observadas refletem as 

alterações genômicas adaptativas que contribuem para a capacidade de T. 

infestans sobreviver e se reproduzir em diferentes ambientes.  

A composição da heterocromatina verificada por meio dos fluorocromos 

DAPI e CMA, em indivíduos provenientes do Peru, também foi observada por 

Bardella et al. (2014), sendo que as bandas DAPI e CMA foram preferencialmente 

terminal/subterminal nos cromossomos maiores e, também, no cromossomo X. Os 

três pares maiores apresentaram regiões ricas em AT e CG em ambas as 

extremidades. Nesses cromossomos as bandas CMA foram adjacentes e mais 

internas em relação às bandas DAPI. O quarto par apresentou apenas uma banda 

CMA em uma das extremidades. Os pares 5 e 6 apresentaram apenas um banda 

DAPI terminal em uma das pontas. Neste estudo, o par 7 foi heteromórfico sendo 

possível observar uma banda DAPI terminal em um dos cromossomos, enquanto 

que em seu par essa banda foi intercalar. Os pares 8-10 não apresentaram regiões 



 

de heterocromatina. Em relação aos cromossomos sexuais dos indivíduos do Peru, 

o cromossomo X foi um pouco maior e apresentou duas bandas DAPI terminal, 

enquanto que o cromossomo Y apresentou uma grande banda DAPI ocupando 

mais da metade do cromossomo. 

Análises das regiões repetitivas presentes na heterocromatina dessa espécie 

permitiram evidenciar a complexidade na distribuição e as ocorrências do DNAsat 

nas regiões heterocromáticas, demonstrando que cada família de DNA repetitivo 

pode apresentar níveis diferentes e independentes de amplificação/redução e 

dispersão ao longo do conjunto cromossômico (BARDELLA et al., 2014). Além 

disso, a heterocromatina mostrou-se mais dinâmica que a eucromatina em relação 

ao processo de diferenciação dos cariótipos em diferentes populações de T. 

infestans na América do Sul (PANZERA et al., 1995), sendo assim, um marcador 

cromossômico mais preciso na definição dos cariótipos das espécies da subfamília 

Triatominae. 

Apesar de toda contribuição citogenética acumulada, pouco se compreende 

em relação aos mecanismos de evolução cromossômica em cromossomos 

holocêntricos. Estudos em torno da variabilidade da heterocromatina e da 

dinâmica das regiões repetitivas, em particular na espécie T. infestans, que 

apresenta uma enorme variedade e diversificação cromossômica, podem fornecer 

novos marcadores para o entendimento da diversificação cromossômica neste 

grupo. 

 

 

  

 

 
  



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

2 OBJETIVOS 



 

2 OBJETIVOS 
 

O objetivo geral deste trabalho foi estudar a variabilidade genética e 
cromossômica na espécie Triatoma infestans, que foi mediado pelos seguintes 
objetivos específicos: 
 
• Revisar e analisar os dados disponíveis relacionados à variabilidade genética em 
T. infestans;  
 
• Diferenciar citogeneticamente nove linhagens de T. infestans provenientes de 
diferentes regiões geográficas da América do Sul;  
 
• Observar a dinâmica de duas famílias de DNAs repetitivos em oito linhagens de 
T. infestans da América do Sul; 
 

Os resultados obtidos foram organizados na forma de capítulos que 
correspondem a três manuscritos: uma revisão sobre a variabilidade genética de T. 
infestans e dois manuscritos que focam a variabilidade cromossômica e a análise 
das regiões repetitivas em diferentes linhagens de T. infestans. 
 

  



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

5 CONCLUSÕES 



 

5 CONCLUSÕES 

 

O presente trabalho permitiu estabelecer as seguintes conclusões: 

 

1. O conhecimento relatado na presente revisão permite eleger o gene 

mitocondrial citocromo B (citB) como um bom modelo para a investigação da 

variabilidade genética de T. infestans, de modo a se melhor compreender a origem 

e dispersão desse vetor; 

 

2. A variabilidade citogenética de T. infestans em relação à quantidade e 

distribuição da heterocromatina é maior que a previamente descrita, indicando 

diferentes padrões nas linhagens analisadas; 

 

3. A existência em T. infestans de dois grupos com notáveis diferenças 

genômicas, que podem ser distinguidas, principalmente, pela perda de material 

genético nas linhagens não-andinas; 

 

4. A utilização de duas sequências curtas no DNA satélite rico em AT aumentou o 

número de marcações cromossômicas no cariótipo de T. infestans, permitindo 

observar melhor as alterações ocorridas nas diferentes linhagens analisadas; 

 

5. A localização e distribuição dos novos marcadores citogenéticos (DNA satélite) 

permitiu observar a dinâmica existente na região heterocromática de T. infestans. 
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