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Resumo 

 



 

 

RESUMO  
 

 

Triatoma sordida (Stål, 1859) é considerado, atualmente, o vetor da doença de Chagas mais 

frequentemente capturado no ambiente peridomiciliar no Brasil. Além da sua ampla 

distribuição geográfica nacional, incluindo 14 estados brasileiros, esta espécie também foi 

relatada em outros países da América do Sul, como Argentina, Bolívia, Paraguai e Uruguai. 

Diversos estudos sinalizam polimorfismos em T. sordida, o que levou a sugestão do 

fenômeno de especiação críptica nessa espécie e, principalmente, a recente caracterização de 

três possíveis táxons diferentes, a saber, T. sordida sensu stricto, T. sordida Argentina e T. 

sordida La Paz. Dessa forma, diante da necessidade de se expandir o conhecimento acerca da 

questão taxonômica de T. sordida, o presente estudo teve como objetivo realizar uma análise 

integrada de aspectos evolutivos dessa espécie, com ênfase no fenômeno de especiação 

críptica, por meio da caracterização das populações brasileiras por parâmetros moleculares e 

citogenéticos, além de análises envolvendo sistemática filogenética, taxonomia integrativa e a 

realização de cruzamentos experimentais intraespecíficos entre exemplares de T. sordida do 

Brasil, Argentina e Bolívia. Por meio das análises envolvendo marcadores citogenéticos e 

moleculares, foi verificada a baixa diversidade genética das populações brasileiras de T. 

sordida, evidenciada pelos seguintes fatores: mesmo padrão de bandamento C e 

CMA3/DAPI, baixa diversidade nucleotídica, alta diversidade haplotípica, baixa distância 

genética entre todas as localidades analisadas, alto valor do índice Fst, e a formação de um 

clado monofilético das populações brasileiras amostradas e separado de espécimes da 

Argentina, suportando que todos os espécimes brasileiros podem ser agrupados como T. 

sordida sensu stricto. Com base nas análises de taxonomia integrativa (análises morfológicas, 

morfométricas, moleculares e cruzamentos experimentais), também demonstramos que o 

citótipo T. sordida da Argentina é uma nova espécie, confirmando o status específico de T. 

rosai sp. nov. Além disso, baseando-se na baixa distância genética entre T. sordida sensu 

stricto e T. sordida La Paz, associada à ausência de barreiras reprodutivas pré-zigóticas e pós-

zigóticas, ausência de disgenesia gonadal e de erros de pareamentos cromossômicos dos 

híbridos F1 e F2 resultantes, sugerimos que o citótipo T. sordida La Paz representa apenas um 

polimorfismo cromossômico de T. sordida sensu stricto. 

 

Palavras-chave: Triatoma sordida. Especiação críptica. Genética de populações. 

Cruzamentos experimentais. Taxonomia integrativa. 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Abstract 



 

 

ABSTRACT 

 

Triatoma sordida (Stål, 1859) is currently considered the vector of Chagas disease most 

frequently captured in peridomestic environment in Brazil. In addition to its wide national 

geographic distribution, including 14 Brazilian states, this species has also been reported in 

other countries in South America, such as Argentina, Bolivia, Paraguay and Uruguay. 

Several studies indicate polymorphisms in T. sordida, which led to the suggestion of the 

phenomenon of cryptic speciation in this species and, mainly, the recent characterization of 

three possible different taxa, namely, T. sordida sensu stricto, T. sordida Argentina and T. 

sordida La Paz. Thus, in view of the need to expand knowledge about the taxonomic issue of 

T. sordida, the present study aimed to carry out an integrated analysis of evolutionary aspects 

of this species, with emphasis on the phenomenon of cryptic speciation, through the 

characterization of Brazilian populations by molecular and cytogenetic parameters, in 

addition to analyzes involving phylogenetic systematics, integrative taxonomy and the 

performance of intraspecific experimental crosses between specimens of T. sordida from 

Brazil, Argentina and Bolivia. Through analyzes involving cytogenetic and molecular 

markers, the low genetic diversity of the Brazilian populations of T. sordida was verified, 

evidenced by the following factors: same pattern of C- and CMA3/DAPI-banding, low 

nucleotide diversity, high haplotypic diversity, low genetic distance between all the locations 

analysed, high value of the Fst index, and the formation of a monophyletic clade of the 

Brazilian populations sampled and separated from specimens from Argentina. Therefore, we 

support that all Brazilian specimens can be grouped as T. sordida sensu stricto. Based on 

integrative taxonomy analyzes (morphological, morphometric, molecular analyzes and 

experimental crosses), we also demonstrated that the cytotype T. sordida from Argentina is a 

new species, confirming the specific status of T. rosai sp. nov. Furthermore, based on the low 

genetic distance between T. sordida sensu stricto and T. sordida La Paz, associated with the 

absence of pre-zygotic and post-zygotic reproductive barriers, absence of gonadal dysgenesis 

and of chromosomal pairing errors of the F1 and F2 resulting, we suggest that the cytotype T. 

sordida La Paz represents only a chromosomal polymorphism of T. sordida sensu stricto. 

 

 

Keywords: Triatoma sordida. Cryptic speciation. Population genetics. Experimental crosses. 

Integrative taxonomy. 
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1. INTRODUÇÃO 

1.1. Doenças Negligenciadas e a Doença de Chagas 

 

As doenças negligenciadas (DN) constituem um grupo diversificado de enfermidades 

que prevalecem em condições tropicais e subtropicais de 149 países, e afetam mais de um 

bilhão de pessoas que vivem em situação de pobreza em todo o mundo (WHO, 2020a). 

Atualmente, existem mais de vinte enfermidades consideradas como DN que podem ser 

ocasionadas por vírus (dengue, chikungunya e raiva), bactérias (úlcera de Buruli, hanseníase, 

tracoma e treponematoses endêmicas), parasitos (doença de Chagas, esquistossomos, 

dracunculíase, equinococose, trematodíases transmitidas por alimentos, doença do sono, 

leishmanioses, filariose linfática, oncocercose, helmintíases e teníase/cisticercose), fungos 

(micetoma, cromoblastomicose e outras micoses profundas), ectoparasitos (sarna) e, até 

mesmo, pelo envenenamento por picada de serpente (WHO, 2020a). 

Além do número elevado de óbitos (cerca de meio milhão de mortes anualmente), as 

DN levam a diversas condições (por exemplo, incapacidades, desfiguração, prejuízos no 

crescimento infantil e no desenvolvimento cognitivo) que podem se intensificar com a 

pobreza nas regiões afetadas (WHO, 2010, 2013; HOTEZ et al., 2014). A Organização 

Mundial de Saúde (OMS) sugere que o controle efetivo dessas enfermidades pode ser 

alcançado quando diferentes abordagens de saúde pública são combinadas e aplicadas, ou 

seja, as ações devem ser guiadas pelo conhecimento entoepidemiológico das DN e, sobretudo, 

pela disponibilidade de medidas apropriadas para detectar, prevenir e controlar essas 

moléstias (WHO, 2020a). 

A maioria das DN concentra-se nas regiões pobres da África, Ásia e América Latina 

(HOTEZ, 2011). Entre os países latino-americanos, o Brasil é responsável por uma grande 

parcela dessas doenças, a saber, 86% dos casos de hanseníase, cerca de 40% dos casos de 

dengue, 96% dos casos de esquistossomose, 39% dos casos de leishmaniose tegumentar, 93% 

dos casos de leishmaniose visceral e 25% dos casos de doença de Chagas (HOTEZ et al., 

2008, 2014; LINDOSO; LINDOSO, 2009; MARTINS-MELO et al., 2016).  

A doença de Chagas, descrita por Carlos Ribeiro Justiniano Chagas, em 1909, é uma 

parasitose sistêmica causada pelo protozoário Trypanosoma cruzi (Chagas, 1909) 

(Kinetoplastida, Trypanosomatidae) que representa um grande problema de saúde pública 

(NOUVELLET; CUCUNUBÁ; GOURBIÈRE, 2015). Essa doença é considerada 

potencialmente fatal (WHO, 2020b) e afeta, principalmente, pessoas que vivem em países em 
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desenvolvimento (BERMUDEZ et al., 2016). Estima-se que oito milhões de pessoas no 

mundo estejam infectadas pelo T. cruzi e, embora a maioria dos casos ocorra na América 

Latina, a doença se espalhou para áreas não endêmicas (WHO, 2020b), sendo relatada em 

diversos países, tais como Canadá, Estados Unidos, Japão, Austrália, Nova Zelândia, Suíça, 

Itália e Espanha (SORIANO-ARANDES et al., 2016). Nas Américas, cerca de 70 milhões de 

pessoas vivem em áreas de risco, sendo estimados, por ano, 30.000 novos casos de infecção e 

14.000 mortes por complicações chagásicas (PAHO, 2017). 

A transmissão do agente etiológico T. cruzi pode ocorrer de diversas maneiras como, 

por exemplo, por meio de transplante de órgãos de doadores infectados, acidentes 

laboratoriais ou ingestão de alimentos e líquidos contaminados (cana-de-açúcar, açaí e carne 

crua). A transmissão também pode se dar de forma congênita (verticalmente entre a mãe e a 

criança) ou ocorrer por meio de transfusão de sangue, sendo essas formas consideradas 

importantes alvos de atenção na redução da disseminação da doença, visto que estão 

relacionadas com a infestação em áreas urbanas e não endêmicas (ANGHEBEN et al., 2015; 

HOWARD et al., 2015). No entanto, o principal modo de transmissão é o vetorial, o qual 

ocorre por meio dos triatomíneos (Hemiptera, Triatominae) (WHO, 2020b), insetos 

popularmente conhecidos como “barbeiros” (DIAS; LARANJA; NOBREGA, 1945), devido 

ao seu hábito de picarem a face descoberta de pessoas adormecidas (TARTAROTTI; 

AZEREDO-OLIVEIRA; CERON, 2004).  

A contaminação dos triatomíneos e a transmissão do parasita ocorrem durante a sua 

hematofagia, a qual é obrigatória em todas as fases da vida dos triatomíneos após a sua 

eclosão [ninfas de primeiro (N1) a quinto instar (N5) e adultos de ambos os sexos (Figura 1)]. 

Os insetos podem se contaminar ao se alimentarem do sangue de mamíferos infectados pelo 

T. cruzi e, assim, veicular o parasito desde a N1 até a fase adulta (SOARES et al., 2014; 

URDANETA-MORALES, 2014). Como possuem o hábito de defecar (Figura 2A, seta) e 

urinar (Figura 2B, seta) durante a alimentação, os triatomíneos infectados podem transmitir o 

protozoário a partir do contato das fezes e da urina contaminadas com a pele danificada do 

hospedeiro após a picada do inseto. A transmissão também pode se dar pelos os olhos, boca e 

por eventuais rupturas presentes na pele do indivíduo quando o mesmo, instintivamente, coça 

e provoca o espalhamento das fezes e da urina contaminadas (WHO, 2020b). 
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Figura 1. Ciclo de vida da espécie T. carrioni. Os estágios do desenvolvimento são ilustrados 

da esquerda para a direita, compreendendo os ovos (sendo a coloração rosa indicativa da 

probabilidade de eclosão), ninfa de primeiro ínstar (N1), segundo ínstar (N2), terceiro ínstar 

(N3), quarto ínstar (N4), quinto ínstar (N5), e as formas adultas fêmea e macho. 

 

Fonte: PADILLA et al., 2019, adaptado. 

 

Figura 2. Exemplo de triatomíneo (Triatoma sordida) defecando (A, seta) e urinando (B, 

seta) durante o repasto sanguíneo. 

 

Fonte: OLIVEIRA, 2020. 

 

A falta de progresso na descoberta de novas drogas no tratamento dos pacientes 

chagásicos ainda permanece um desafio na cura da doença de Chagas, uma vez que a 

terapêutica com os anti-tripanosomatídeos (Benznidazol e Nifurtimox) é ainda a única 

disponível desde a década de 60 (VERMELHO; RODRIGUES; SUPURAN, 2020), sendo 

efetiva apenas na fase aguda da doença [e, considerando-se que essa fase, geralmente, é 

assintomática ou com sintomas inespecíficos – como febre e mal estar, raramente resultando 

em chagoma (nódulo de pele) ou sinal de Romaña (edema na pálpebra) (BERN, 2015) –, o 
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paciente só descobre que tem a Chagas quando já está na fase crônica da doença]. Dessa 

forma, a OMS ressalta que o controle de vetores é considerado como a principal medida 

para diminuir a incidência da doença de Chagas (WHO, 2020b). 

 

1.2. Aspectos gerais dos triatomíneos e da espécie em estudo 

 
Atualmente, existem 157 espécies descritas na subfamília Triatominae [sendo 154 

espécies vivas e três espécies fósseis (T. dominicana, P. hispaniolae e Paleotriatoma 

metaxytaxa)], agrupadas em 18 gêneros e cinco tribos (ALEVI et al., 2020; GALVÃO, 

2020; DALE; JUSTI; GALVÃO, 2021; ZHAO; GALVÃO; CAI, 2021). Desse total, são 

conhecidas 66 espécies que ocorrem no Brasil (GURGEL-GONÇALVES et al., 2017; 

NASCIMENTO et al., 2019). Embora existam espécies com maior ou menor grau de 

importância na transmissão da doença de Chagas [com destaque para Triatoma infestans 

Klug, 1834, Panstrongylus megistus (Burmeister, 1835), T. brasiliensis Neiva, 1911, T. 

pseudomaculata Corrêa; Espínola, 1964 e T. sordida (Stål, 1859), que são de grande 

importância vetorial por habitarem regiões domiciliares e apresentarem ampla distribuição 

geográfica no Brasil (SILVEIRA, 2011; COURA, 2015; DIAS et al., 2016)], todos os 

triatomíneos, de ambos os sexos e em qualquer fase do desenvolvimento após a eclosão (N1, 

N2, N3, N4, N5 e adultos), são considerados como potenciais vetores dessa doença 

(GALVÃO, 2014). 

Triatoma sordida (Stål, 1859) (Figura 3) é considerada, atualmente, a espécie mais 

frequentemente capturada no ambiente peridomiciliar no Brasil (DIOTAIUTI et al., 1998; 

GALVÃO, 2014), além de ser predominante nos estados associados a regiões de cerrado, 

bem como sudeste, centro-oeste e áreas de transição para a Amazônia (GALVÃO, 2014).  

Sua distribuição inclui os estados do Acre, Bahia, Goiás, Maranhão, Mato Grosso, Mato 

Grosso do Sul, Minas Gerais, Paraná, Pernambuco, Piauí, Rio Grande do Sul, Santa 

Catarina, São Paulo e Tocantins (Figura 4) (GURGEL-GONÇALVES et al., 2012; RAMOS 

et al., 2018). Embora o cerrado brasileiro seja considerado como o centro de dispersão de T. 

sordida (FORATTINI et al., 1983), esse vetor também é encontrado em outros países da 

América Latina - Argentina, Bolívia, Paraguai e Uruguai (GORLA et al., 1993; GALVÃO, 

2014, PANZERA et al., 2015). 
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Figura 3. Holótipo de Triatoma sordida descrito por Stål, em 1859, e depositado no 

Zoologisches Museum, Berlim, Alemanha. 

 

Fonte: Imagem cedida pelo Dr. Jürgen Deckert, curador do museu. 

 

 

Figura 4. Espécime de Triatoma sordida e sua disposição geográfica no Brasil. 

 

 Fonte: GURGEL-GONÇALVES et al., 2012, adaptado. 

 

T. sordida possui um amplo nicho ecológico (SILVEIRA et al., 2001), que lhe 

permite habitar vários ecótopos e utilizar diversas fontes alimentares (FORATTINI et al, 

1975; DIOTAIUTI et al., 1993). Os principais ecótopos nos quais a espécie é encontrada 

estão associados com construções de madeira, como cercas, chiqueiros, currais, galinheiros, 

ocos de árvores, paióis, pilhas de lenha e pombais (CASTRO et al., 1997; PIRES et al., 

1997; CARCAVALLO et al., 1998; DUJARDIN; SCHOFIELD; PANZERA, 2002; ROSSI; 
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DUARTE; GURGEL-GONÇALVES, 2015). Consequentemente, as fontes alimentares 

dessa espécie (que podem ser exclusivas ou combinadas) estão relacionadas a esses 

ecótopos, sendo notificada até o momento a sua presença em aves, cachorros, gatos, cavalos, 

cabras, ovelhas, vacas, porcos, além de animais silvestres associados a esses ambientes, 

como roedores, gambás, tatus, lagartos e sapos (LENT; WYGODZINSKY, 1979; CASTRO 

et al., 1997; PIRES et al., 1997; LOROSA et al., 1999a,b,c). Também existem notificações 

de coletas intradomiciliares de ninfas e adultos da espécie, o que evidencia sua capacidade 

de invasão das habitações humanas (FORATTINI et al., 1971; LENT; WYGODZINSKY, 

1979; DIOTAIUTI et al., 1988; CASTRO et al., 1997; GALVÃO, 2014; ROSSI; DUARTE; 

GURGEL-GONÇALVES, 2015). Tal amplitude de nicho, associada à grande resistência ao 

jejum de T. sordida, facilita, portanto, sua adaptação a um número cada vez maior de 

ecótopos (SILVA et al., 2005). 

Devido à sua elevada capacidade de disseminação (FORATTINI et al., 1975), essa 

espécie possui a capacidade de habitar ambientes silvestres, peridomiciliares e domiciliares 

(LENT; WYGODZINSKY, 1979; CASTRO et al., 1997; NOIREAU et al., 1999; 

SÁNCHEZ et al., 2020), incluindo-a atualmente entre as prioridades para campanhas de 

controle de triatomíneos no Brasil (DIOTAIUTI et al., 1995; SILVA et al., 2005; ABAD-

FRANCH et al., 2013; RIBEIRO JR. et al., 2019). Os índices de captura de T. sordida têm 

preocupado as autoridades de saúde em áreas de ocupação agrícola nos estados de São 

Paulo, Minas Gerais e Goiás (DIOAIUTI et al. 1995; SILVA et al. 2005; OLIVEIRA; 

SILVA, 2007; PELLI et al. 2007). A partir da intensificação das campanhas de controle e 

eliminação dos focos de T. infestans, a infestação peridomiciliar assumiu maior importância, 

e a persistência das infestações neste ambiente por T. sordida vem sendo encarada como 

desafio a ser enfrentado no controle de triatomíneos (DIOTAIUTI et al. 1995). Além disso, 

o T. sordida também pode contribuir para os ciclos de transmissão peridoméstica devido à 

sua associação com vários mamíferos sinantrópicos, como roedores e gambás 

(MACCHIAVERNA et al., 2015) (Figura 5). 
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Figura 5. Ocupação espacial e nicho ecológico das espécies T. sordida e T. infestans. 

 

 

Fonte: Rodrígues-Planez et al., 2020. 

 

1.2.1. A questão taxonômica de T. sordida 

 

T. sordida foi a primeira espécie descrita do subcomplexo Sordida, inicialmente 

composto por T. patagonica Del Ponte, 1929, T. guasayana Wygodzinsky; Abalos, 1949 e 

T. garciabesi Carcavallo et al. (1967), com base em análises morfológicas e distribuição 

geográfica (SCHOFIELD; GALVÃO, 2009; PANZERA et al., 2015). Entretanto, essas 

espécies formam um grupo parafilético, pois são agrupadas filogeneticamente com espécies 

dos subcomplexo T. matogrossensis e T. rubrovaria (JUSTI et al., 2014; JUSTI; GALVÃO; 

SCHRAGO, 2016), estabelecendo o clado mais diversificado morfologicamente do 

complexo T. infestans (JUSTI et al., 2014). 

 Pita et al. (2016), com base em dados cromossômicos, propuseram em seu trabalho 

uma reorganização dos subcomplexos da América do Sul, sugerindo que o subcomplexo T. 

sordida fosse composto pelas espécies T. garciabesi, T. sordida sensu stricto, T. sordida 

Argentina (possível nova espécie), com o acréscimo das espécies T. jurbergi Carcavallo et 

al., 1998, T. matogrossensis Leite & Barbosa, 1953 e T. vandae Carcavallo et al., 2002, que 

pertenciam anteriormente ao subcomplexo T. matogrossensis, o qual foi eliminado. Além 

disso, os autores reagruparam as outras espécies do subcomplexo T. sordida (T. guasayana e 

T. patagonica) com T. carcavalloi Jurberg, Rocha & Lent, 1998, T. circummaculata (Stål, 

1859), T. klugi Carcavallo et al., 2001, T. limai Del Ponte, 1929, T. oliveirai (Neiva, Pinto & 

Lent, 1939), T. rubrovaria (Blanchard, 1843) e T. pintodiasi Jurberg et al. (2013) no 

subcomplexo T. rubrovaria (PITA et al., 2016). 
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A validade taxonômica de T. sordida e a diferenciação de suas populações sempre 

foi controvérsia e permanece em discussão. Com exceção de T. patagonica, as espécies do 

“antigo” subcomplexo Sordida são morfologicamente muito similares (DUJARDIN; 

PANZERA; SCHOFIELD, 2002; PANZERA et al., 2015), com sobreposição de distribuição 

geográfica, podendo viver em simpatria e produzir híbridos, o que aumenta 

significativamente a confusão taxonômica desses vetores (PANZERA et al., 2015) o que 

acarretou, por exemplo, na sinonimização de T. garciabesi com T. sordida (LENT; 

WYGODZINSKY, 1979). No entanto, algumas metodologias mostram-se eficazes para 

diferenciar esses táxons, como as análises citogenéticas (PANZERA et al., 2015), 

isoenzimáticas (NOIREAU et al., 1998), morfológicas (LENT; WYGODZINSKY, 1979; 

GORLA et al., 1993), morfométricas (NATERRO et al., 2017) e moleculares (JUSTI et al., 

2014; PANZERA et al., 2015; JUSTI; GALVÃO, 2016), resultando, por exemplo, na 

revalidação de T. garciabesi (JURBERG et al., 1998), após 19 anos de ser inicialmente 

sinonimizado como T. sordida (LENT; WYGODZINSKY, 1979). 

Baseando-se em dados cromossômicos (padrão de heterocromatina constitutiva e 

marcação por FISH da sonda ribossomal 45S) (Figura 6) e moleculares (gene mitocondrial 

COI) (Figura 7), Panzera et al. (2015) propuseram a existência de três táxons diferentes 

(citótipos) entre os exemplares classificados, até o momento, como T. sordida: T. sordida 

sensu stricto (I), T. sordida La Paz (II) e T. sordida Argentina (III), caracterizando o 

fenômeno de especiação críptica para T. sordida. Ainda, mais recentemente, Nattero et al. 

(2017) diferenciaram T. sordida Argentina dos exemplares provenientes do Brasil e da 

Bolívia a partir de dados morfométricos, ressaltando a importância de estudos adicionais, 

com marcadores fenotípicos, moleculares e realização de cruzamentos experimentais, para 

confirmar a validade específica dos táxons. 
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Figura 6. Padrão de heterocromatina (A, C e E) e marcação das sondas DNAr 45S (B, D e F - 

setas) em T. sordida sensu stricto (A, B), T. sordida Argentina (C, D) e T. sordida La Paz (E, 

F). X: cromossomo sexual X, Y: cromossomo sexual Y. Barra: 10 µm. 

 

Fonte: Panzera et al., 2015, adaptado. 

 

 

Figura 7. Árvore filogenética obtida por Máxima Verossimilhança dos citótipos de T. 

sordida, com base no gene mitocondrial COI. O Clado 1 representa o citótipo I (T. sordida 

sensu stricto) e II (T. sordida La Paz). O Clado 2 representa o citótipo III (T. sordida 

Argentina). O Clado 3 reúne espécimes de T. garciabesi com alguns erros de identificação 

depositados no GenBank e o Clado 4 contém exemplares de T. guasayana. ARG = 

Argentina; BOL = Bolivia; BRA = Brasil. 

 

 

Fonte: Panzera et al., 2015, adaptado. 

Clado 1 

Clado 2 

Clado 3 

Clado 4 



Introdução  38 

 

Todas as populações brasileiras analisadas citogeneticamente, até o momento, foram 

classificadas como T. sordida sensu stricto (MADEIRA et al., 2019). Embora esse citótipo de 

T. sordida seja considerado mais significativo em termos de transmissão da doença de 

Chagas, principalmente em ambientes domésticos e peridomésticos (PANZERA et al., 2015), 

estudos caracterizando a diversidade genética dessas populações no Brasil são escassos, 

restringindo-se à região de Minas Gerais (MONTEIRO et al., 2009; PESSOA et al., 2016).   

 

1.3. Estudos genéticos 

1.3.1. Delimitação de espécie com base em dados moleculares 

 

A espécie é tida como uma unidade fundamental para a biologia, entretanto, existem 

diversos conceitos e definições, os quais consideram diferentes aspectos - biológicos, 

morfológicos, ecológicos, entre outros - que podem levar a diferenças na delimitação de uma 

determinada espécie (MAYDEN, 1997; DE QUEIROZ, 2007). Dentre os diversos conceitos 

existentes, alguns levam em consideração a relação de ancestralidade-descendência, como o 

Conceito Evolutivo de Espécie, o qual sugere que espécies são linhagens que evoluem 

separadamente de outras, com suas próprias tendências e histórias evolutivas (SIMPSON, 

1951; WILEY, 1978; MAYDEN, 1997) e o Conceito Filogenético de Espécie, que apresenta 

diferentes classes, porém todas relacionadas com a sistemática filogenética ou cladística, de 

modo que espécies seriam resultantes de seleção natural, sendo as menores entidades 

biológicas que são diagnosticáveis e/ou monofiléticas (ROSEN, 1979; NELSON; 

PLATNICK, 1981; CRACRAFT, 1983; DONOGHUE, 1985; MISHLER, 1985; NIXON; 

WHEELER, 1990).  

A biologia molecular tem sido considerada uma ferramenta muito utilizada em estudos 

de reconhecimento e delimitação de espécies, considerando aspectos genéticos e 

filogenéticos. Em Triatominae, diversos estudos têm permitido a separação de espécies 

crípticas e a determinação da diversidade de espécies, por meio de isoenzimas, citogenética 

molecular, genes mitocondriais e nucleares (NOIREAU et al., 1998; MARCILLA et al., 2001; 

PAVAN & MONTEIRO, 2007; BARGUES et al., 2008; DORN et al., 2009; ABAD-

FRANCH et al., 2013; PANZERA et al., 2015).  
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1.3.2. Espécies Crípticas 

 

Espécies crípticas, também conhecidas como espécies isomórficas, são espécies 

idênticas na sua morfologia externa, podendo diferir em características menores e não visíveis 

facilmente. Por meio do uso de diferentes marcadores fenotípicos e genéticos, a especiação 

críptica se mostrou um fenômeno amplamente disseminado pela subfamília Triatominae. A 

sua existência já foi descrita para diferentes grupos do gênero Triatoma, incluindo 

representantes dos subcomplexos Brasiliensis, Dimidiata, Phyllosoma e Sordida 

(SCHOFIELD; GALVÃO, 2009; PANZERA et al., 2015).  

O fenômeno de especiação críptica foi sugerido por Noireau et al. (1998) pela primeira 

vez para T. sordida de diferentes localidades da Bolívia, com base em análises isoenzimáticas 

que resultaram em uma alta distância genética. Posteriormente, Panzera et al. (1997, 2015), 

com base em dados cromossômicos e moleculares, também corroboraram a hipótese quando 

compararam populações do Brasil, da Bolívia e Argentina, destacando que existem, pelo 

menos, duas possíveis espécies diferentes associadas a T. sordida sensu stricto: T. sordida 

Argentina e T. sordida La Paz. 

Em relação à diversidade genética das populações brasileiras de T. sordida, só existem 

dois estudos na literatura até o momento que realizaram sua investigação (MONTEIRO et al., 

2009; PESSOA et al., 2016), porém ambos restritos à região de Minas Gerais. Ambos os 

estudos reportaram que a estrutura dessas populações apresentou baixos níveis de diversidade 

genética, sendo inclusive a diversidade nucleotídica de isolados de T. sordida da Bolívia 13 

vezes maior em comparação com as amostras brasileiras (PESSOA et al., 2016).  

Assim, levando em consideração que espécies crípticas são espécies idênticas do 

ponto de vista morfológico, podendo ser diferenciadas apenas por ferramentas genéticas 

(SCHOFIELD; GALVÃO, 2009), sugerimos que existe a necessidade de um estudo genético 

em âmbito populacional entre os exemplares brasileiros de diferentes estados. 

 

1.3.3. Marcadores Moleculares 

 

Marcadores moleculares são proteínas ou sequências de DNA polimórficas que 

podem ser usados como indicadores de variação do genoma (FERREIRA; 

GRATTAPAGLIA, 1998). Atualmente, essas sequências são tidas como uma das 

ferramentas mais úteis para estabelecer a classificação natural da subfamília Triatominae 
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(MAS-COMA; BARGUES, 2009). Os sequenciamentos de DNA ribossômico (DNAr) 

nuclear e do DNA mitocondrial (DNAmt) são considerados métodos que fornecem uma 

informação mais precisa acerca das características desses vetores (MONTEIRO et al., 2001). 

Dentre os aspectos da biologia dos triatomíneos que podem ser inferidos pelos dados das 

sequências de DNA estão: sistemática e taxonomia, origem, taxas e traços evolutivos, 

biogeografia, classificação de espécimes, caracterização de espécies crípticas, caracterização 

de híbridos e mudanças populacionais (BARGUES et al., 2002). 

 

1.3.3.1. DNA nuclear  

 

Genes nucleares são considerados como ferramentas importantes para se analisar 

diversidade e relações filogenéticas em nível específico (MAS-COMA; BARGUES, 2009). 

O complexo gênico de RNA ribossomal (RNAr) nuclear é uma unidade de repetições em 

tandem, com uma a muitas centenas de cópias (Figura 8). Este complexo possui muitos 

domínios, que evoluem a taxas variadas, possuindo, assim, diferentes utilidades 

filogenéticas (JORGENSON; CLUSTER, 1988). O DNAr é uma ferramenta utilizada em 

estudos filogenéticos para vários níveis taxonômicos, uma vez que cópias individuais do 

DNAr não acumulam mutações de forma independente, pois pertencem a famílias 

multigênicas, o que resulta em uma importante variação intraespecífica pequena e 

interespecífica (ONYABE; CONN, 1999). 

O DNAr, tal como os espaçadores internos transcritos ITS-1 e ITS-2 (do inglês, 

Internal Transcribed Spacer) (Figura 8), que separam os genes DNAr 18S, 5.8S e 28S 

(SIQUEIRA et al., 2010), podem ser informativos para análises populacionais (HILLIS et 

al., 1996). As regiões espaçadoras evoluem em uma proporção muito mais rápida do que as 

regiões codificantes, considerando que as substituições que ocorrem nessas áreas podem ser 

consideradas mutações neutras, sem restrições muito fortes (MAS-COMA; BARGUES, 

2009). Enquanto as regiões codificadoras mostram pouca divergência entre espécies 

relacionadas, as regiões intragênicas apresentam um maior grau de variabilidade (JOBST et 

al., 1998).  

A região intergênica ITS tem sido amplamente utilizada para a inferência de 

relacionamentos em nível de espécie, inclusive para espécies estreitamente relacionadas, 

subespécies ou populações. Em especial, os marcadores ITS-1 e ITS-2 são considerados os 

mais úteis para táxons muito próximos que divergiram relativamente recentemente (<50 

milhões de anos atrás) (MAS-COMA; BARGUES, 2009), sendo a região ITS-1 menos 
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conservada que a região ITS-2 (BARGUES et al., 2000). A região ITS também é tida como 

uma importante ferramenta evolutiva a ser explorada em organismos próximos e distantes, 

fornecendo insights sobre a evolução de sequências de DNA em geral (HERSHKOVITZ; 

LEWIS, 1996). 

 

Figura 8. Esquema do complexo gênico nuclear de DNA ribossomal, com os genes das 

subunidades do DNAr 18S, 28S e 5.8S, além dos espaços internos transcritos (ITS-1 e ITS-2). 

As setas indicam a posição dos iniciadores usados nas reações de PCR e a região amplificada. 

 

Fonte: SIQUEIRA et al., 2010. 

1.3.3.2. DNA mitocondrial  

 

O DNAmt corresponde a um genoma relativamente simples, de herança materna 

(sem recombinação) e que apresenta uma taxa de evolução dez vezes mais rápida que as 

substituições do DNA nuclear, tornando-o uma ferramenta valiosa em estudos de genética 

populacional, evolução molecular e relações filogenéticas (AVISE et al., 1987). Os erros de 

replicação e as altas concentrações de compostos de oxigênio, capazes de danificar o DNA, 

aliados a um sistema de reparo ineficiente, parecem ser os responsáveis pelo acúmulo de 

mutações no DNAmt (AVISE et al., 1987). O uso do DNAmt nas últimas décadas 

possibilitou a elucidação dos processos evolutivos e passado demográfico de populações e 

espécies (BALLARD; WHITLOCK, 2004). 

O genoma mitocondrial constitui-se como um genoma circular de tamanho reduzido, 

possuindo entre 16.000 a 20.000 pares de bases (FRANKHAM; BALLOU; BRISCOE, 

2010). Possui genes codificadores para duas subunidades ribossômicas (12S e 16S), 22 

RNAs transportadores (RNAts), três subunidades da enzima citocromo c oxidase (COI, 

COII e COIII), citocromo B (Cyt B), subunidades 6 e 8 de ATP F0 sintase (ATP6 e ATP8) e 

sete subunidades da NADH desidrogenase (ND1-ND6 e ND4L) (MAS-COMA; BARGUES, 

2009).  

Embora o DNAmt seja um marcador amplamente utilizado, seu uso também possui 

limitações, uma vez que o mesmo elucida estritamente processos históricos matrilíneos. 
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Assim, se as histórias evolutivas entre machos e fêmeas diferirem em uma espécie, este 

marcador não é capaz de refletir a história da espécie como um todo, mas apenas da porção 

feminina. Além dessa restrição, alguns autores já argumentaram recentemente que a 

evolução do DNAmt é não-neutra, como proposto inicialmente (BALLARD; WHITLOCK, 

2004).  

Apesar das críticas a esse marcador, o DNAmt ainda é uma ferramenta muito 

utilizada para estudos da subfamília Triatominae. Os estudos filogenéticos em triatomíneos 

com genes mitocondriais tiveram início em 1998 (GARCÍA; POWELL, 1998), e são 

focados, principalmente, em alguns poucos genes como COI, Cyt B e ND1, devido à 

dificuldade para o desenho de primers universais. ND1 é o gene mais conservado dentre os 

sete genes codificantes da NADH desidrogenase (MAS-COMA; BARGUES, 2009). Já o 

Cyt B (citocromo oxidase B) é um gene geralmente utilizado para comparação de espécies 

próximas geneticamente, devido à sua alta variabilidade na terceira posição do códon (MAS-

COMA; BARGUES, 2009). Em triatomíneos, esse marcador é especialmente utilizado para 

estudos de inferência filogenética, estruturação populacional (PAVAN; MONTEIRO, 2007; 

PESSOA et al., 2016), para auxiliar a descrição de novas espécies (SOUZA et al., 2016) ou 

mesmo para a separação de espécies crípticas (PAVAN; MONTEIRO, 2007). 

1.3.4. Genética de populações 

 

Elucidar os processos relacionados à origem e manutenção da variabilidade genética 

nas populações naturais é uma das tarefas realizadas pelos biólogos que trabalham com 

genética de populações e evolução (LEE; MITCHELL-OLDS, 2011; RODERICK et al., 

2012). A genética de populações é uma área de estudo que compreende a origem, quantidade 

e distribuição da variação genética presente dentro e entre populações, bem como o destino 

desta variação no tempo e no espaço (TEMPLETON, 2011). Sequências variantes de um 

mesmo segmento de DNA (ou seja, cópias homólogas) são denominadas haplótipos, podendo 

ser geradas por meio de mutações ou por recombinação, de modo que a variação genética 

pode ser estudada por meio destes polimorfismos (FUTUYMA, 2005). Já a interação entre as 

forças evolutivas de mutação, deriva genética, fluxo gênico e seleção natural determinam as 

frequências alélicas nas populações ao longo do tempo e também no espaço, sendo o 

agrupamento de populações diferenciadas conhecido como estrutura populacional (HARTL; 

CLARK, 2010; TEMPLETON, 2011). 

Entretanto, os trabalhos com a utilização de ferramentas moleculares em genética 
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populacional de triatomíneos têm sido desenvolvidos em sua maioria em um contexto 

filogeográfico (MONTEIRO et al. 1999; MONTEIRO et al. 2004), sendo atualmente poucos 

os estudos direcionados à identificação das populações de triatomíneos que vivem em 

peridomicílio, com a capacidade de invadir e colonizar domicílios. No Brasil, T. sordida tem 

recebido uma atenção especial devido à sua ampla distribuição, tendência a invadir 

ambientes domésticos, associação com a reinfestação de ambientes tratados com inseticida 

(PESSOA et al., 2015) e pela sua competência vetorial (LOROSA et al., 2000). Ainda, em 

um recente estudo de modelamento de nicho ecológico, revelou-se a possibilidade dessa 

espécie ter uma distribuição ainda maior do que se imaginava, estando presente em outros 

biomas além do Cerrado, como Caatinga e Pantanal (GURGEL-GONÇALVES et al., 2012). 

Para um planejamento e execução efetivos de iniciativas de controle vetorial, é importante 

investigar os níveis de variação genética, a estrutura populacional e o fluxo gênico entre 

populações dessa espécie (PESSOA et al., 2016). 

Atualmente, em Triatominae, estudos combinados de vários genes para a mesma 

espécie de triatomíneo são tidos como esporádicos (MAS-COMA; BARGUES, 2009; JUSTI 

et al., 2014; JUSTI et al., 2016). Dessa forma, a combinação de genes nucleares de DNAr 

como ITS-1 e ITS-2, conjuntamente com genes de DNAmt, como COI, Cyt B e ND1, tem 

sido considerada a melhor abordagem para estudos envolvendo espécies, subespécies, 

híbridos e populações de triatomíneos (MAS-COMA; BARGUES, 2009).  

 

1.3.5. Cruzamentos Experimentais 

 

A realização de cruzamentos experimentais pode auxiliar no entendimento da 

taxonomia, sistemática e dos mecanismos de isolamento que limitam o fluxo gênico, assim 

como possibilita avaliar o papel da hibridização natural na geração de novas variantes 

genéticas (que podem levar à evolução adaptativa e/ou a fundação de novas linhagens 

evolutivas) (ARNOLD, 1997; PÉREZ et al., 2005). Diversos estudos com cruzamentos 

experimentais foram conduzidos em triatomíneos (MAZZOTTI; OSÓRIO, 1941, 1942; 

USINGER, 1944, 1966; ABALOS, 1948; RYCKMAN, 1962; CORRÊA e ESPÍNOLA, 1964; 

UESHIMA, 1966; ESPÍNOLA, 1971; CARVALHEIRO; BARRETTO, 1976; FRANCA-

RODRÍGUEZ et al., 1979; GALÍNDEZ et al., 1994, PÉREZ et al 2005; SCHREIBER et al., 

1974; CERQUEIRA,1982; HEITZMANN-FONTENELLE, 1984; COSTA et al., 2003; 

MARTÍNEZ-IBARRA et al., 2005, 2008, 2011, 2016a,b; CORREIA et al., 2013; DÍAZ et al., 

2014; MENDONÇA et al., 2014, 2016; CAMPOS-SOTO et al., 2016; NEVES et al., 2020) 
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(Tabela 1), sendo a maioria dos estudos relacionados com a análise da viabilidade dos 

híbridos em primeira geração (F1) ou, no máximo, em segunda geração (F2). Embora essas 

análises apresentem grande valor científico, principalmente para os cruzamentos resultantes 

em ovos inférteis (isolamento reprodutivo pré-zigótico) ou híbridos F1 inviáveis (isolamento 

reprodutivo pós-zigótica por inviabilidade do híbrido), conduzir os cruzamentos até, pelo 

menos, a terceira geração (F3) mostra-se de grande importância, pois existem diversos fatores 

relacionados com o isolamento reprodutivo pós-zigótico que podem inviabilizar os híbridos a 

partir da F2 [como, por exemplo, o desmoronamento do híbrido, descrito recentemente na 

subfamília Triatominae (MENDONÇA et al., 2014; ALEVI et al., 2018)] e, dessa forma, 

corroborar o conceito biológico de espécie, a saber, “espécies são grupos de populações 

naturais que se intercruzam real ou potencialmente e que são isoladas reprodutivamente de 

outros grupos (produzindo qualquer incompatibilidade reprodutiva entre os parentais, 

esterilidade dos híbridos ou ambos)” (MAYR et al., 1963; DOBZHANSKY, 1970). 

 

Tabela 1. Cruzamentos experimentais realizados na subfamília Triatominae na literatura. 

 Cruzamentos experimentais  Resultado 

 

- 

 

Triatoma hegneri 

 

X 

 

Triatoma dimidiata 

 

- 

 

Inférteis 

- Triatoma hegneri X Triatoma dimidiata - Férteis 

♂ Meccus picturatus X Meccus pallidipennis ♀ F1 e F2 

♂ Meccus pallidipennis X Meccus picturatus ♀ F1 e F2 

♂ Meccus picturatus X Meccus mazzottii ♀ F1 e F2 

♂ Meccus mazzottii X Meccus picturatus ♀ F1 e F2 

♂ Meccus picturatus X Meccus phyllosomus ♀ F1 e F2 

♂ Meccus phyllosomus X Meccus picturatus ♀ F1 e F2 

♂ Meccus phyllosomus X Meccus pallidipennis ♀ F1 e F2 

♂ Meccus pallidipennis X Meccus phyllosomus ♀ F1 e F2 

♂ Meccus mazzottii X Meccus longipennis ♀ F1 e F2 

♂ Meccus longipennis X Meccus mazzottii ♀ F1 e F2 

♂ Meccus mazzottii X Meccus pallidipennis ♀ F1 

♂ Meccus pallidipennis X Meccus mazzottii ♀ F1 

♂ Meccus mazzottii X Meccus bassolsae ♀ F1 

♂ Meccus bassolsae X Meccus mazzottii ♀ F1 
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♂ Meccus longipennis X Meccus picturatus ♀ F1 

♂ Meccus picturatus X Meccus longipennis ♀ F1 

♂ Triatoma platensis X Triatoma delpontei ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma delpontei X Triatoma platensis ♀ Inférteis 

♂ Triatoma platensis X Triatoma infestans ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma infestans X Triatoma platensis ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma infestans X Triatoma rubrovaria ♀ F1 

♂ Triatoma rubrovaria X Triatoma infestans ♀ F1 

♂ Triatoma sinaloensis X Triatoma peninsularis ♀ Inférteis 

♂ Triatoma sinaloensis X Triatoma protracta ♀ F1 

- Triatoma protracta X Triatoma barberi - F1 e F2 

- Triatoma barberi X Triatoma rubida - F1 (N5) 

- Triatoma maculata X Triatoma sordida - F1 

- Triatoma maculata X Triatoma infestans - F1 

- Triatoma maculata X Triatoma brasiliensis - F1 

- Triatoma maculata X Triatoma pseudomaculata - F1 (híbridos inférteis) 

♂ Triatoma pseudomaculata X Triatoma maculata ♀ F1 (híbridos inférteis) 

♂ Triatoma pseudomaculata X Triatoma sordida ♀ F1 

♂ Triatoma pseudomaculata X Triatoma infestans ♀ F1 

- Triatoma brasiliensis X Triatoma petrochiae - F1 (1 ninfa de 1º instar) 

♂ Triatoma bahiensis X Triatoma lenti ♀ F1 

♂ Triatoma lenti X Triatoma bahiensis ♀ F1 

♂ Triatoma lenti X Triatoma sherlocki ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma sherlocki X Triatoma lenti ♀ F1 e F2 

- Rhodnius prolixus X Rhodnius negletcus - F1 

- Rhodnius prolixus X Rodnius robustus - F2 

- Rhodnius prolixus X Rhodnius pictipes - F1 (N3) 

♂ Rhodnius pallescens X Rhodnius colombiensis ♀ F1 

♂ Rhodnius colombiensis X Rhodnius pallescens ♀ Inférteis 

♂ Triatoma brasiliensis X Triatoma melanocephala ♀ Inférteis 

♂ Triatoma melanocephala X Triatoma brasiliensis ♀ Inférteis 

♂ Triatoma brasiliensis X Triatoma vitticeps ♀ Inférteis 

♂ Triatoma vitticeps X Triatoma brasiliensis ♀ Inférteis 
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♂ Triatoma brasiliensis X Triatoma tibiamaculata ♀ Inférteis 

♂ Triatoma tibiamaculata X Triatoma brasiliensis ♀ inférteis 

♂ Triatoma brasiliensis X Triatoma melanica ♀ F1 e F2 (2 indivíduos) 

♂ Triatoma melanica X Triatoma brasiliensis ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma brasiliensis X Triatoma b. macromelasoma ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma b. macromeçasoma X Triatoma brasiliensis ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma brasiliensis X Triatoma juazeirensis ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma juazeirensis X Triatoma brasiliensis ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma b. macromesoma X Triatoma melanica ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma melanica X Triatoma b. macromesoma ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma melanica X Triatoma juazeirensis ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma juazeirensis X Triatoma melanica ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma b. macromesoma X Triatoma juazeirensis ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma juazeirensis X Triatoma b. macromesoma ♀ F1 e F2 

♂ Triatoma sherlocki X Triatoma juazeirensis ♀ F1  

♂ Triatoma juazeirensis X Triatoma sherlocki ♀ F1  

♂ Triatoma sherlocki X Triatoma brasiliensis ♀ F1  

♂ Triatoma brasiliensis X Triatoma sherlocki ♀ F1  

♂ Triatoma melanica X Triatoma sherlocki ♀ F1  

F1: primeira geração híbrida, F2: segunda geração híbrida, N3: ninfa de terceiro instar, N5: ninfa de quinto instar. ♂: 

macho, ♀: fêmea. Fonte: Ravazi, 2019. 

 

Cruzamentos híbridos foram realizados para espécies que, assim como T. sordida, 

apresentam variação intraespecífica, e resultaram em ausência (PANZERA et al., 2004; DIAS 

et al., 2014) e presença (GARCÍA et al., 2013) de isolamento reprodutivo: cruzamentos de T. 

infentans proveniente de regiões Andinas e não Andinas, por exemplo, não apresentaram 

barreiras de isolamento reprodutivo e alteração na meiose (PANZERA et al., 2004); 

cruzamentos de R. nasutus (dark) com o padrão típico de R. nasutus também não 

apresentaram barreiras que inviabilizassem a prole desses triatomíneos (DIAS et al., 2014). 

Todavia, T. dimidiata de diferentes localidades foram cruzados e observou-se barreiras 

reprodutivas (GARCÍA et al., 2013), sendo que, recentemente, duas novas espécies foram 

descritas a partir dos polimorfismos de T. dimidiata que apresentavam barreiras reprodutivas: 

T. mopan Dorn et al. (2018) e T. huehuetenanguensis Lima-Cordón et al. (2019) (DORN et 

al., 2018; LIMA-CORDÓN et al., 2019). 
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1.3.5.1. Mecanismos de isolamento reprodutivo pré-zigóticos 

 

 a) Isolamento ecológico 

Como exemplo clássico para esse tipo de isolamento reprodutivo, podemos utilizar T. 

infestans e T. platensis Neiva, 1913, que são espécies que derivaram de um ancestral comum 

(JUSTI et al., 2014), mas apresentam hábitos diferentes - T. infestans está associado a regiões 

domiciliares e se alimenta de sangue de mamíferos (GALVÃO, 2014) e T. platensis está 

associada com ninhos de aves e se alimenta, preferencialmente, do sangue desses vertebrados 

(ABALOS; WYGODZINSKY, 1951). O único elo que permite a relação entre essas espécies 

são os galinheiros (ABALOS, 1948; BARRETTO, 1976).  

b) Isolamento mecânico 

Na subfamília Triatominae, o isolamento mecânico está associado com a 

incompatibilidade das genitálias e acontece com certa frequência entre os cruzamentos 

experimentais, sobretudo, na maioria das vezes, em uma direção dos cruzamentos, como 

ocorre no cruzamento entre fêmea de T. platensis com machos de T. delpontei Romaña & 

Abalos, 1947 (USINGER et al., 1966). Abalos (1948) sugere que, possivelmente, o tamanho 

da genitália masculina de T. delpontei possa estar relacionado com a incompatibilidade na 

cópula, o que ressalta a importância de análises morfológicas para a caracterização das 

genitálias no caso de inviabilidade dos ovos nos cruzamentos interespecífica.  

c) Isolamento gamético 

Embora nunca analisado entre os triatomíneos, esse tipo de isolamento pré-zigótico 

pode ser o mecanismo que inviabiliza a produção de híbridos em diversos cruzamentos 

experimentais, como, por exemplo, entre T. lenti Sherlock & Serafim, 1967 e T. infestans 

(CERQUEIRA, 1982) e entre T. brasiliensis e T. petrocchiae Pinto & Barreto, 1925 

(ESPÍNOLA, 1971), pois, equivocadamente, quando os cruzamentos não resultam em 

híbridos (mesmo que em apenas uma das direções), é sugerido que a incompatibilidade das 

genitálias tenha ocorrido entre os parentais, sem que a morfologia dos gametas ou, até mesmo, 

das genitálias seja analisada. Dessa forma, destacamos a importância dessas análises para os 

cruzamentos que não resultam em F1. 
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1.3.5.2. Mecanismos de isolamento reprodutivo pós-zigóticos 

 

a) Inviabilidade do híbrido 

 Embora os mecanismos pré-zigóticos não tenham inviabilizado a produção de 

híbridos, nesse tipo de isolamento os híbridos que eclodem dos ovos têm viabilidade 

extremamente reduzida (baixo valor adaptativo), não chegando até a fase adulta da F1. Esse 

fenômeno evolutivo pode ser representado pelo cruzamento entre T. mexicana (Herrich-

Schaeffer, 1848) e as seis espécies de Meccus spp. (MARTÍNEZ-IBARRA et al., 2011). Essa 

inviabilidade dos híbridos apresentada para o cruzamento entre espécies de gêneros diferentes 

é extremamente importante do ponto de vista taxonômico, pois ressalta o status de cada 

gênero [o gênero Meccus, por exemplo, por muito tempo, foi considerado como Triatoma 

(PINTO, 1927; HYPSA et al., 2002)]. 

b) Esterilidade do híbrido  

Nesse caso, os híbridos em F1 chegam até a fase adulta, mas são incapazes de produzir 

F2, pois são estéreis (disgenesia gonadal) ou produzem gametas inviáveis (resultantes de 

anomalias cromossômicas durante a espermatogênese), como acontece, por exemplo, para os 

híbridos resultantes entre o cruzamento experimental entre T. infestans e T. rubrovaria 

(Blanchard, 1843) (que apresentaram ausência de pareamento ou pareamento trivalente entre 

os cromossomos homeólogos) (PÉREZ et al., 2005), assim como para os híbridos do 

cruzamento entre T. sordida e T. pseudomaculata (SCHREIBER et al., 1974) (que 

apresentaram espermátides e espermatozoides gigantes e anômalos).  

c) Desmoronamento do híbrido 

Como já mencionado anteriormente, esse tipo de isolamento pós-zigótico foi 

recentemente descrito para os triatomíneos e está relacionado com a inviabilidade híbrida a 

partir da F2, ressaltando, mais uma vez, a importância das análises da viabilidade híbrida até, 

pelo menos, a segunda geração. Mendonça et al. (2014) analisaram a espermatogênese de 

híbridos em F1 [resultantes do cruzamento experimental entre T. lenti e T. sherlocki Papa et 

al. (2002)] e observaram 100% de pareamento entre os cromossomos homeólogos. No 

entanto, quando os autores analisaram o grau de pareamentos em F2, observaram erros nos 

pareamentos de diversos cromossomos (univalentes), por incompatibilidade genética, o que 

resulta em gametas inviáveis (fenômeno confirmado pela taxa de eclosão dos ovos que 

resultariam em F3). 
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O conceito de especiação críptica apontado para T. sordida por Noireau et al. (1998) 

está pautado em espécies morfologicamente indistinguíveis que foram classificadas dentro de 

apenas um táxon nominal (BICKFORD et al., 2007). Esse conceito já foi erroneamente 

considerado como sinônimo de espécies irmãs, as quais conotam ancestralidade comum e não 

necessariamente relação morfológica (SÁEZ; LOZANO, 2005; BICKFORD et al., 2007). 

Além disso, espécie críptica também foi associada de forma errada com eventos recentes de 

especiação que ainda não resultaram na fixação de diferenças morfológicas (KNOWLTON, 

1993; GUSTAFSSON et al., 2014; STRUCK et al., 2018). 

Do ponto de vista cromossômico, molecular, izoensimático e pelo padrão de 

hidrocarbonetos cuticulares, T. sordida se diferencia em mais de um táxon (PANZERA et al., 

1997, 2015; NOIREAU et al., 1998; CALDERÓN-FERNÁNDEZ e JUÁREZ, 2013). 

Contudo, embora todos os autores assumam que a variação intraespecífica observada em T. 

sordida seja resultado de especiação críptica, estudos morfológicos são necessários para 

comprovar esse evento evolutivo (uma vez que divergências morfológicas derrubam a 

hipótese de especiação críptica), pois a única comparação morfológica realizada em T. 

sordida proveniente de diferentes países (Brasil, Bolívia e Argentina) foi realizada por 

Nattero et al. (2017) que diferenciaram T. sordida da Argentina dos exemplares provenientes 

do Brasil e da Bolívia a partir de dados morfométricos da asa, ressaltando a importância de 

estudos adicionais para confirmar a validade específica do(s) novo(s) táxon(s). Além disso, 

com base na diferenciação fenotípica de T. sordida da Argentina quando comparada às outras 

localidades, Nattero et al. (2017) sugerem que a(s) nova(s) espécie(s) putativa(s) de T. sordida 

pode(m) não ser críptica(s).  
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5. CONCLUSÕES 

a) Por meio de marcadores citogenéticos (Bandamento-C e CMA3/DAPI), foi 

verificado que todas as populações brasileiras de diferentes biomas de T. sordida 

analisadas apresentam uma diversidade genética extremamente baixa, uma vez que 

todos os espécimes, independentemente da localidade, apresentaram as mesmas 

características:  

• Bandamento-C: vários corpos heterocromáticos observados durante a prófase 

meiótica inicial, sendo um deles formado pelos cromossomos sexuais 

associados rodeado por algumas regiões heterocromáticas autossômicas; a 

maioria dos autossomos apresentam um bloco C-heterocromático em uma 

extremidade cromossômica e o cromossomo X pode apresentar um pequeno 

bloco C durante a metáfase meiótica;  

• Bandamento CMA3/DAPI: vários corpos ricos em CG dispersos no núcleo da 

prófase meiótica inicial, sendo um deles formado pela associação do 

cromossomo sexual X circundado por alguns autossomos e apenas o 

cromossomo sexual Y rico em regiões AT. 

b) Por meio de marcadores moleculares mitocondriais (Cyt B e ND1), foi corroborada 

a baixa diversidade genética das populações brasileiras de T. sordida, evidenciada 

pelos seguintes fatores: baixa diversidade nucleotídica, alta diversidade haplotípica, 

baixa distância genética entre todas as localidades, alto valor do índice Fst, assim 

como a formação de um clado monofilético de todas as populações brasileiras 

amostradas e separado de espécimes da Argentina. Portanto, todos os espécimes 

brasileiros podem ser agrupados como T. sordida sensu stricto, o citótipo de maior 

importância na transmissão doméstica e peridoméstica da doença de Chagas. 

c) Com base na taxonomia integrativa, por meio de análises morfológicas, 

morfométricas, moleculares e cruzamentos experimentais, combinados com dados 

disponíveis na literatura, demonstramos que o citótipo T. sordida da Argentina é uma 

nova espécie, confirmando o status específico de T. rosai sp. nov.  

d) Com base na distância genética extremamente baixa, associada à ausência de 

barreiras reprodutivas pré-zigóticas e pós-zigóticas, sugerimos que T. sordida La Paz 

representa apenas um polimorfismo cromossômico de T. sordida sensu stricto e não um 

novo táxon, como o caso do citótipo T. sordida Argentina.  
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