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1. INTRODUCAO

Mesembrinellidae compreende um grupo de dipteros com 53 espécies
viventes (WHITWORTH; YUSSEFF-VANEGAS, 2019) e uma extinta (CERRETTI et
al., 2017). A familia compreende um dos grupos mais antigos da superfamilia
Oestroidea, juntamente com Ulurumyiidae (CERRETTI et al., 2017; KUTTY et al.
2019; BUENAVENTURA et al., 2020). S&o organismos macrolarviparos que vivem
em areas sombreadas de formacOes florestais primarias do Neotropico
(GUIMARAES, 1977; MARINHO et al., 2017). Sensiveis as variacdes ambientais,
séo possiveis bioindicadores de perturbacdo ambiental (GADELHA et al., 2009).

A sistematica do grupo Mesembrinellidae apresenta algumas controvérsias.
Um exemplo em nivel de espécie € Mesembrinella bellardiana Aldrich, 1922.
Guimaraes (1977), com base nos padrbes de distribuicdo e em diferencas de
coloracdo dos espécimes, propbs a divisdo da linhagem especifica em duas
subespécies: M. bellardiana bellardiana (Aldrich, 1922), com ocorréncia restrita ao
sul da América do Sul (predominantemente na Mata Atlantica); e M. bellardiana
fuscicosta (Séguy, 1925), restrita ao norte da América do Sul (predominantemente
na Amazonia e Andes). Contudo, em uma revisdo posterior, Bonatto (2001) nao
encontrou diferencas significativas na genitalia masculina destas linhagens, néo
adotando assim a proposta de Guimardes (1977). Posteriormente, Marinho et al.
(2017), através da andlise de sequéncias dos genes COIl e ITS2, sugeriram que a
espécie nominal M. bellardiana seria composta provavelmente por duas linhagens
evolutivas distintas, correspondendo as subespécies propostas anteriormente.

Apesar das diferencas entre as linhagens de M. bellardiana, sua identificacao
taxondmica é ainda complexa. Assim, este trabalho buscou encontrar diferencas nas
formas das asas entre as linhagens evolutivas identificadas em Marinho et al.
(2017). Através de morfometria geométrica (ADAMS et al., 2013), buscou-se
encontrar padrdes na venacdo de asas que possam embasar as evidéncias de
divergéncia fenotipica entre linhagens e verificar se € possivel sua identificacéo.

2. METODOLOGIA

Os espécimes de M. bellardiana foram obtidos da colecdo presente no Lab.
de Evolucédo e Genética de Insetos (LEGIN), do IB/UFPel. Ao todo, foram analisados
68 individuos, sendo sete provenientes da Colémbia e de estados da regido Norte
do Brasil (‘Amazénia’) e 61 de estados das regides Sudeste e Sul do Brasil (‘Mata
Atlantica’). Para cada espécime, a asa direita foi separada do corpo, fixada em
lamina de microscopia e fotografada em mesma posigéo e plano focal com uma lupa
Zeiss stereo DiscoveryV20.

As imagens individualizadas foram utilizadas para delimitar pontos de
referéncia (landmarks). Foram escolhidos 16 pontos homdlogos (sensu
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BOOKSTEIN, 1997) entre as estruturas, variando entre os limites das veias na borda
das asas e a intersec¢ao entre uma veia e outra.

A matriz de coordenadas foi utilizada para as andlises de morfometria
geomeétrica (ADAMS et al.,, 2013). Em dois individuos, foi necesséario estimar
landmarks faltantes (3 no total) por um método de interpolacdo (GUNZ et al., 2009).
Os efeitos de escala, tamanho e rotacdo das coordenadas foram retirados pela
Andlise Generalizada de Procrustes (GPA) (ROHLF; SLICE, 1990).

Foi feita uma ANOVA cuja significancia foi testada a partir da randomizagao
de residuos (COLLYER et al., 2015). O tipo de soma dos quadrados (SS) utilizado
foi 0 “lI”, o qual é indicado para amostras ndo-balanceadas (LANGSRUD, 2003). Os
modelos lineares testados a principio envolveram o logaritmo dos tamanhos de
centréide, para verificar alometria (KLINGENBERG, 2016), e as linhagens
(‘Amazobnia’ e ‘Mata Atlantica’), como variaveis resposta. Realizou-se, da mesma
forma, um teste de homogeneidade de inclinagOes para verificar se a alometria era
comum ou Unica as linhagens, além de um teste par-a-par, para comparar as médias
das duas linhagens. Verificou-se, ainda, suas formas graficas por vetores e pontos.

A diminuigdo da dimensionalidade das variaveis de forma foi feita por uma
Andlise de Componentes Principais (PCA). Com os pc scores, foi realizada uma
analise discriminativa baseada em modelos (Gaussian Finite Mixture Models for
Classification) (FRALEY; RAFTERY, 2002). Por fim, verificou-se se as formas de
asas poderiam ser corretamente atribuidas as suas respectivas linhagens. Todas as
analises foram feitas em R (R CORE TEAM, 2020), através dos pacotes geomorph
(ADAMS et al., 2020) e mclust (SCRUCCA et al., 2016).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Apos a realizacdo da GPA, as variaveis de forma e tamanho de centroide no
espaco tangencial puderam ser adquiridas (DRYDEN; MARDIA, 1993; ROLHF,
1999; ADAMS et al., 2013). Esse espaco multidimensional foi, nesse caso, descrito
por 32 dimensdes.

Tanto o tamanho de centroide (alometria) quanto as linhagens eram
significativas: Pr(>F) = 0.001 e Pr(>F) = 0.051, respectivamente. O tamanho de cada
efeito (Z scores) na amostra foi de 4.4914 e 1.7202, respectivamente. Esse modelo
se mostrou mais viavel para explicar o tamanho das asas, e menos para a atribuicao
das linhagens. O teste de homogeneidade das inclinacdes revelou-se, entretanto,
nao significativo: Pr(>F) = 0.127. Dessa forma, padrdes alométricos entre linhagens
eram comuns, ndo sendo necessaria a subtracdo dos residuos do tamanho de
centréide das variaveis de forma. O teste par-a-par revelou uma distancia entre
guadrados minimos (LS) significativa: Pr(>F) = 0.047. Logo, existem diferencas nas
formas médias das duas linhagens.

A PCA resultou em 32 componentes principais, sendo que o primeiro (PC1)
representou aproximadamente 28%, e o segundo (PC2) 18%. Quando plotados os
primeiros dois eixos de variacao, entretanto, observou-se ndo ser possivel distinguir
as linhagens ‘Mata Atlantica’ e ‘Amazénia’. Assim, todos 0s pc scores (32) foram
utilizados para verificar se as formas eram corretamente atribuidas as suas
linhagens na analise discriminativa.

Os resultados obtidos mostraram uma correta classificacdo de linhagem, com
uma taxa de erro de 10,29%. Ou seja, em praticamente todas as amostras, as
formas de asas corresponderam corretamente as suas respectivas linhagens. A
porcentagem de acerto, entretanto, esta inflada, devido a baixa amostragem de
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individuos da linhagem ‘Amazénia’. O resultado dessa analise deve ser visto com
cautela.

A superimposicdo entre as formas médias das duas linhagens demonstra
diferencas morfoldgicas nas asas (Fig. 1). A média da linhagem ‘Amazénia’, em
relacdo a ‘Mata Atlantica’, apresenta uma retracdo na porcao apical da asa. Ha um
recuo notavel também para a regiao medial da asa, na veia cubito-anal 1,
representado pelo landmark 7. As propor¢cdes entre as células radiais 2+3 e 4+5
também mudam. Ha um aumento na &rea da primeira, em relacdo a segunda.
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Figura 1. Superimposicdo das formas médias das asas das linhagens de M.

bellardiana. Em preto, forma média da linhagem ‘Amazébnia’; em cinza, da linhagem
‘Mata Atlantica’. A nomenclatura de veias e células segue McAlpine (1981).

As principais divergéncias nos caracteres morfoldégicos entre as linhagens
haviam sido descritas por Guimardes (1977), havendo a proposta de divisdo em
duas subespécies: M. bellardiana bellardiana (Aldrich, 1922), aqui tratada como
linhagem ‘Mata Atlantica’; e M. bellardiana fuscicosta (Séguy, 1925), aqui tratada
como linhagem ‘Amazénia’ (como em Marinho et al.,, 2017). As diferencas
fenotipicas que justificaram a criacdo dessas duas subespécies por Guimaraes
(1977) foram a coloracdo da polinosidade da cabeca, dourada para a primeira e
branca para a segunda; e a coloracdo da porcao terminal dos fémures, a qual é
negra para a primeira e acastanhada para a segunda. Essas diferencas, contudo,
ndo eram acompanhadas por diferencas significativas entre as genitélias
(BONATTO, 2001).

Marinho et al. (2017) sugeriram um modelo de duas espécies baseado na
divergéncia genética entre sequéncias de COIl e ITS2, além da distribuicao disjunta
entre as linhagens. Entretanto, a identificacdo taxondmica dessas linhagens
genéticas por caracteres morfoldgicos (como descritos por Guimaraes, 1977) é
complicada. A forma da asa de nenhuma maneira representa uma correlacao direta
com a divergéncia entre as sequéncias génicas. Contudo, contribuem na
identificacdo das linhagens e confirmam de maneira quantitativa a sua divergéncia
fenotipica. Reforcando, portanto, o modelo de duas subespécies proposto por
agueles autores, possivelmente compreendendo até mesmo duas espécies distintas.

4. CONCLUSOES

As diferencas estatisticas significativas confirmam que existem diferencas nas
formas médias das asas entre as duas linhagens. A analise discriminativa identifica
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corretamente essas formas as suas respectivas classes, ainda que com algumas
ressalvas. Confirma-se, assim, a divergéncia fenotipica entre as linhagens da Mata
Atlantica e Amazobnia, além da genética, obtida por Marinho et al., 2017.
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