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“Quem elegeu a busca ndo pode recusar a travessia”.

Joao Guimaraes Rosa



RESUMO

O Brasil possui uma megadiversidade ainda relativamente pouco
conhecida, em particular no que se refere a vespas da familia Braconidae
(Hymenoptera). Até mesmo em ambito regional, sdo escassos os trabalhos que
apresentam inventarios de géneros ou espécies, embora essas informacdes sejam
fundamentais para a gestdo sabia da biodiversidade. Nesse cenario, 0 presente
trabalho buscou identificar os Braconidae em géneros, por meio de duas abordagens:
caracterizagdo molecular (gene COI) e morfologica. Para tanto, foram utilizadas
armadilhas Malaise durante a primeira quinzena de setembro de 2021 em &reas
contiguas de mata mesofila semidecidual, reflorestamento, sistema silvipastoril e mata
galeria, localizadas no municipio de Sao Carlos, SP. Foi coletado o montante de 339
individuos e, a partir da caracterizacdo morfolégica, foram identificados 47 géneros,
distribuidos em 19 subfamilias. Foram calculadas, ainda, as seguintes medidas
caracteristicas da comunidade de Braconidae nas localidades estudadas: indices de
dominancia, abundancia e frequéncia, bem como riqueza, diversidade e equitabilidade
dos géneros coletados. Ja a caracterizacdo molecular possibilitou a identificacdo de
49 espécimes, distribuidos em sete géneros, sendo cinco deles pertencentes a
subfamilia Microgastrinae. Apesar de ambas as estratégias de identificacdo terem o
mesmo fim e poderem ser utilizadas conjuntamente, conclui-se que a aplicacdo de
uma ou outra pode ser mais conveniente diante do contexto apresentado. Subfamilias
e géneros melhor representados nas bibliotecas de referéncia de sequéncias COI
tendem a apresentar maior taxa de sucesso na identificacdo molecular, ao passo que
outros grupos podem ser mais facilmente identificados por caracteres morfolégicos.
Como contribuicdo para pesquisas futuras envolvendo a diversidade de Braconidae,
foram realizados o depdsito de novas sequéncias COIl em biblioteca internacional de

referéncia (BOLD Systems) e a descricdo de uma nova espécie para o Brasil.

Palavras-chave: Vespas parasitoides. Taxonomia molecular. DNA mitocondrial.



ABSTRACT

Taxonomic diversity in Braconidae (Hymenoptera) communities in

semideciduous mesophytic forest areas of Sdo Paulo State, Brazil

Brazil has a megadiversity that is still poorly known, particularly regarding
wasps of the Braconidae (Hymenoptera) family. Even at a regional level, there is a
scarcity of studies presenting inventories of genera or species, although such
information is essential for a wise management of biodiversity. In this scenario, the
present study aimed to identify Braconidae at the genus level through two approaches:
molecular characterization (COI gene) and morphological characterization. For this
purpose, Malaise traps were used during the first half of September 2021 in contiguous
areas of semideciduous mesophytic forest, reforestation, silvopastoral system, and
gallery forest, located in the municipality of S&o Carlos, Sdo Paulo State. A total of 339
individuals was collected, and through morphological characterization, 47 genera were
identified, distributed among 19 subfamilies. Additionally, the following characteristic
measurements were calculated for the Braconidae community in the studied localities:
dominance, abundance, and frequency indices, as well as the richness, diversity, and
evenness of the collected genera. Molecular characterization enabled the identification
of 49 specimens distributed in seven genera, five of which belonged to the subfamily
Microgastrinae. Although both identification strategies have the same purpose and can
be used together, it is concluded that the application of one or the other may be more
convenient given the presented context. Subfamilies and genera better represented in
COl reference sequence libraries tend to have a higher success rate in molecular
identification, while other groups can be more easily identified by morphological
characters. As a contribution to future research involving Braconidae diversity, new
COI sequences were deposited in an international reference library (BOLD Systems)

and a new species for Brazil was described.

Keywords: Parasitoid wasps. Molecular taxonomy. Mitochondrial DNA.
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Introducéo

1. INTRODUCAO

Os insetos compdem o grupo de organismos mais bem-sucedido da
histéria conhecida da Terra, em conformidade com a maioria das medidas gerais de
sucesso evolutivo (GRIMALDI; ENGEL, 2005). Assim, representam uma linhagem
antiga, com surgimento ha cerca de 420 a 400 milhdes de anos, tendo sido um dos
primeiros organismos terrestres (GRIMALDI; ENGEL, 2005). Também apresentam a
maior diversidade atual entre os seres vivos, com um numero de espécies cujas
estimativas variam entre 2,5 milhdes e 10 milhdes, além de disporem de uma grande
diversidade de adaptagcOes estruturais e comportamentais que os permitem suplantar
desafios ambientais e ocupar os mais diversos nichos (GRIMALDI; ENGEL, 2005).
Vale mencionar, ainda, a sua significancia ecolégica refletida na polinizacdo realizada
majoritariamente por abelhas e no impacto de insetos fitofagos em plantas e, numa
perspectiva humana, na agricultura e silvicultura (GRIMALDI; ENGEL, 2005). As
razes, portanto, sdo inUmeras para justificar a dedicacédo de recursos e tempo para
o estudo desse grupo. Em particular, quanto a diversidade, essa dedicacao faz-se
urgente quando pesquisas sugerem gue algo entre 80 e 90% das espécies de insetos
ainda ndo foram coletadas, nomeadas e descritas, a maioria delas nos tropicos
(STORK, 2007).

Dentro desse extenso grupo, a Ordem Hymenoptera destaca-se como uma
ordem hiperdiversa, assim como Coleoptera, Lepidoptera e Diptera. Juntos esses
grupos atualmente correspondem a 80% de todos os insetos e, embora Coleoptera
apresente 0 maior numero de espécies, ja ha estudos que indicam uma maior
diversidade de Hymenoptera em regides bem amostradas (GRIMALDI; ENGEL,
2005). Nesse sentido, ha cerca de 125.000 espécies descritas pertencentes a essa
ordem, com estimativas apontando para algo em torno de 600.000 a 1.200.0000
espécies. Isso significa, a propdsito, que entre 60 e 80% da ordem permanece nao
descrita (GRIMALDI; ENGEL, 2005; MASON; HUBER; FERNANDEZ, 2006).

Nesse contexto de hiperdiversidade, o parasitoidismo constitui uma
inovagdo-chave na histéria evolutiva dos himendpteros, relacionando-se com a sua
diversificacéo (GRIMALDI; ENGEL, 2005; SHARKEY; FERNANDEZ, 2006; BLAIMER
et al., 2023). Esse tipo de interacdo ecoldgica entre espécies ocorre quando o
parasitoide completa o seu desenvolvimento imaturo em um Unico hospedeiro, que
permanece vivo durante a maior parte do periodo de alimentacdo daquele
(GRIMALDI; ENGEL, 2005). Nao obstante seja observado em outras ordens de
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insetos, em Hymenoptera, esse modo de vida é encontrado na grande maioria das
espécies, que representam aproximadamente trés quartos do montante de espécies
parasitoides (GRIMALDI; ENGEL, 2005). Além disso, o parasitoidismo &
extremamente eficiente e as vespas parasitoides sdo tdo diversas que exploram a
maioria dos grupos de artropodes terrestres (GRIMALDI; ENGEL, 2005; SHARKEY;
FERNANDEZ, 2006; BLAIMER et al., 2023).

O parasitoide pode impedir o desenvolvimento do hospedeiro apds a
oviposicdo, quando é denominado idiobionte, ou permitir o desenvolvimento do
hospedeiro ap6s a oviposicdo sem mata-lo até estdgio avancado, quando é
denominado cenobionte (QUICKE, 2015). Além disso, o desenvolvimento do
parasitoide imaturo pode ocorrer internamente (endoparasitoide) ou externamente,
com o seu desenvolvimento na superficie do hospedeiro e alimentacédo através de
uma ferida no tegumento deste (ectoparasitoide) (GRIMALDI; ENGEL, 2005).

Vespas parasitoides ocupam um alto nivel tréfico e parasitam uma ampla
gama de hospedeiros, exercendo importantes papeis funcionais nos ecossistemas
gue integram, como manter os hospedeiros em niveis populacionais baixos (QUICKE,
2015). Nessa medida, h& inUmeros estudos e aplicagcbes de parasitoides como
controle biolégico no manejo integrado de insetos considerados praga, haja vista que
um pequeno numero de parasitoides pode ser capaz de manter populacdes
hospedeiras em niveis baixos (SHARKEY; FERNANDEZ, 2006). Outrossim, essas
vespas podem ser utilizadas como bioindicadores da qualidade e diversidade de um
ecossistema, porque refletem a diversidade de seus hospedeiros, que, por sua vez,
constituem uma grande parte da diversidade dos artropodes em geral (SHARKEY;
FERNANDEZ, 2006). Assim, inventarios de parasitoides indiretamente indicam a
diversidade de artrépodes (SHARKEY; FERNANDEZ, 2006). Himenopteros
parasitoides também costumam ser sensiveis a perturbagdes ecoldgicas, de forma
gue o monitoramento de suas populacdes pode ser interessante para a adogcéo de
medidas de manejo e conservacdo de ecossistemas (SHARKEY; FERNANDEZ,
2006). Por outro lado, deve haver uma preocupacdo com a conservagao desses
insetos, na medida em que a extincdo de uma espécie de parasitoide em determinado
ecossistema pode desencadear efeitos incomensuraveis sobre seus hospedeiros e
gerar efeitos em cascata sobre o todo (SHARKEY; FERNANDEZ, 2006).

Entre os himendpteros parasitoides, a superfamilia Ichneumonoidea

destaca-se por possuir 0s agentes de controle bioldgico mais conhecidos e utilizados,
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bem como por apresentar uma das maiores diversidades entre 0os grupos de insetos
(QUICKE, 2015). Braconidae e Ichneumonidae, familias que integram esse clado, sdo
as duas maiores familias de Hymenoptera em nimero de espécies descritas, com
22.843 e 26.151 espécies respectivamente (GBIF.org, 2023). Todavia, estimativas
apontam nameros em torno de 40.000 Braconidae e 60.000 Ichneumonidae, embora
essas projecdes possivelmente também estejam subestimadas (JONES et al., 2009;
QUICKE, 2015).

A familia Braconidae corresponde a um grupo monofilético, formado
atualmente por 41 subfamilias (JASSO-MARTINEZ et al., 2022). Os hospedeiros
desse grupo estdo distribuidos em 12 ordens de insetos, espelhando a variedade de
estratégias bioldgicas exercidas por esses parasitoides, que, em geral, parasitam
estagios imaturos de insetos holometabolos. Entretanto, ha excecfes, como
braconideos que parasitam insetos adultos holometabolos e hemimetdbolos e alguns
géneros e espécies que desempenham fitofagia secundaria (JASSO-MARTINEZ et
al., 2022).

Na Regido Neotropical, Braconidae ¢é considerada uma familia
hiperdiversa, com mais de 2.000 espécies descritas (FERNANDEZ, 2006). Nesse
cenario, o Brasil possivelmente abriga um grande nimero de espécies desse grupo,
principalmente quando se considera a sua inser¢do em uma regido megadiversa do
mundo (AUSTIN; DOWTON, 1999). Relativamente, porém, pouco se sabe sobre essa
diversidade, inexistindo, por exemplo, catalogos atualizados sobre a sua fauna de
himenopteros (FERNANDEZ, 2006). Essa situagdo tem sido relacionada com alguns
fatores, como o numero insuficente de entomologos taxonomistas, a dificuldade de
acesso ao material-tipo utilizado para a descricdo de espécies para o pais (depoésito
em instituicbes no exterior) e a necessidade de um grande esforco em termos de
recursos financeiros e humanos para o estudo morfolégico de grupos muito ricos, em
que a diferenciagéo entre taxons é complexa (QUICKE, 2015).

Trabalhos que investiguem a riqueza e abundancia de vespas parasitoides
e a relacdo desse grupo com o habitat ocupado e que apresentem inventarios de
géneros ou espécies sdo escassos até mesmo em ambito regional (QUICKE, 2015).
No entanto, sdo fundamentais para a gestdo sabia da biodiversidade, o
desenvolvimento de estratégias de conservagdo e outras aplicacdes de interesse
humano, como o controle biolégico de insetos (GRIMALDI; ENGEL, 2005; QUICKE,
2015). Tendo isso em consideracdo, 0 presente estudo buscou identificar a
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diversidade de Braconidade presente em &reas contiguas tanto naturais quanto
alteradas antropicamente no municipio de Sao Carlos, SP, explorando a utilizacao de
diferentes abordagens para isso. Busca-se, assim, contribuir pra o conhecimento
taxondmico e fornecer dados que poderdo ser utilizados em futuras pesquisas na
regiao.
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2. OBJETIVOS

Objetivo geral: promover avangcos no conhecimento da diversidade de
Braconidae (Hymenoptera) em fragmentos de mata mesdfila semidecidual e areas

com interferéncia antropica conectadas no municipio de Sao Carlos, SP.

Objetivos especificos:

(1) identificar os Braconidae em subfamilias e géneros, por meio de
caracterizacdo morfolégica e molecular;

(2) realizar o depdsito das sequéncias barcode em repositorio de referéncia
internacional;

(3) descrever possiveis novas espécies com ocorréncia nas areas de
estudo;

(4) verificar a distribuicdo espacial dos géneros de Braconidae em relagéo
as estratégias de parasitoidismo cenobionte/idiobionte e
ectoparasitoide/endoparasitoide;

(5) descrever padrdes de distribuicdo espacial de riqueza, abundancia e
diversidade de géneros de Braconidae.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. CARACTERIZACAO DA AREA DE ESTUDO
Os espécimes foram coletados em areas (Figura 1) localizadas em trés
fazendas contiguas no municipio de S&o Carlos/SP: Fazenda Paraizo (sic); Fazenda

Canchim (Embrapa Pecuéria Sudeste) e Fazenda Engenho Velho.

Ponto 11

@

Ponto 10

Q

Ponto 8

Pontel7, ng)
iPonto’s
V’»Q_ .._’ Q

Ponto 4
Ponto 6

Ponto 1

Q1 A

Ponto 2
©
\/ = £k \J

1.000 m Camera: 8.778 m 21°57'37°S 47°5

Figura 1. Pontos de coleta. Pontos 1, 2 e 3, localizados em fragmentos de floresta estacional
semidecidual na Fazenda Paraizo; pontos 4 e 5, localizados em fragmentos de floresta estacional
semidecidual na Fazenda Canchim; pontos 6 e 7, localizados em areas de reflorestamento na Fazenda
Canchim; ponto 8, localizado em sistema silvipastoril na Fazenda Canchim; ponto 9, localizado em
fragmento de floresta estacional semidecidual na Fazenda Engenho Velho; e pontos 10 e 11,
localizados em matas galerias na Fazenda Engenho Velho. As cores utilizadas nos localizadores
indicam as diferentes fitofisionomias amostradas: vermelho para fragmentos de floresta estacional
semidecidual, azul para areas de reflorestamento; amarelo para sistema silvipastoril e roxo para matas
galerias. Alguns pontos foram manualmente ajustados para a correcao de imprecisdes associadas ao
sistema de posicionamento global via satélite (GPS).

Fonte: Software Google Earth.
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O municipio apresenta clima de transi¢éo entre subtropical de inverno seco
e verdo quente e tropical com inverno seco, o que na classificacdo de Koppen
corresponderia aos tipos Cwa-Aw (NICODEMO et al., 2012). Para o periodo de 2017
a 2021, a média da precipitacao total anual foi 1.275,88 mm, sendo dezembro o0 més
mais chuvoso, com média de 217,68 mm, e julho 0 més menos chuvoso, com média
de 9,2 mm (EMBRAPA, 2023). Para o mesmo lapso temporal, a média anual da
temperatura minima foi aproximadamente 16,70 °C e a média anual de temperatura
maxima foi 27,86 °C, com temperatura média anual de aproximadamente 21,44 °C
(EMBRAPA, 2023). Ja a umidade relativa média anual foi de aproximadamente
70,51% (EMBRAPA, 2023). O relevo da regido é suave-ondulado, com declives de
3% a 5%, e altitude média de 860 m (NICODEMO et al., 2012).

Na Fazenda Paraizo, foram estabelecidos trés pontos de coleta em
fragmentos de floresta estacional semidecidual (ou mata mesdfila semidecidual)
(IBGE, 2012), com as seguintes localizagdes: S 21° 58’ 27,6”; W 47° 50’ 6,7”,2a 870 m
de altitude; S 21° 58’ 51” W 47° 49’ 45”, a 891 m de altitude; e S 21° 58’ 30" W 47° 49’
407, a 900 m de altitude (Figura 1, pontos 1, 2 e 3 respectivamente).

O tipo de vegetacdo encontrado esta associado ao clima com estacdes
secas e chuvosas bem marcadas, caracterizando-se por uma porcentagem entre 20%
e 50% de arvores, considerado o conjunto florestal, que perdem as suas folhas em
particular no periodo desfavoravel (inverno) (IBGE, 2012). O caule das arvores, em
geral, ultrapassa 8 m e néo é possivel identificar uma nitida estratificacdo no dossel
da floresta (IBGE, 2012).

Os fragmentos em questdo sao ladeados por plantagcbes de cana-de-
acucar e milho, bem como areas de pasto.

Na Fazenda Canchim, as coletas foram realizadas em pontos localizados
em dois fragmentos de floresta estacional semidecidual (ou mata mesdfila
semidecidual), com as seguintes coordenadas e altitude: S 21° 57’ 52" W 47° 50’ 58”
(870 m)e S21°57°36” W 47° 51’ 03” (851 m) (Figura 1, pontos 4 e 5 respectivamente).
O dossel dos fragmentos varia entre 7 e 25 m, ndo sendo possivel distinguir uma nitida
estratificacdo (SILVA; SOARES, 2003). Algumas espécies floristicas encontradas nos
locais sao: Aspidosperma polyneuron (Peroba-rosa), Ceiba speciosa (Paineira),
Cecropia pachystachya (Embauba), Croton floribundus (Capixingui), Nectandra
megapotamica (Canelinha), Hymenaea courbaril (Jatoba); Platypodium elegans
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(Faveiro ou Jacaranda-do-campo), Cedrela fissilis (Cedro), Urera baccifera (Urtigédo-
vermelho) e Myrciaria tenella (Cambui) (SILVA; SOARES, 2003).

Além disso, foram realizadas coletas em uma area de sistema silvipastoril
e em duas areas de reflorestamento que funcionam como corredor ecoldgico,
conectando duas areas de mata de diferentes fazendas (Fazenda Canchim e Fazenda
Engenho Velho).

Na area de sistema silvipastoril, caracterizada pela integracdo de
componentes pecuario (pastagem e gado) e florestal (NICODEMO; BORGES;
SOUZA, 2018), a coleta foi realizada em um Unico ponto, com as seguintes
coordenadas: S 21° 57’ 35" W 47° 51’ 077, a 851 m de altitude (Figura 1, ponto 8). A
vegetacdo é formada por Urochloa decumbens (Capim-braquiaria), como graminea
forrageira, e por arvores estabelecidas em renques de trés linhas, distanciados a 17
m entre si e com distancias entre arvores no renque de 2,5 m x 2,5 m (NICODEMO;
BORGES; SOUZA, 2018). Na linha central do renque, ocorrem as espécies:
Anadenanthera colubrina (Angico-branco); Peltophorum dubium (Canafistula);
Zeyheria tuberculosa (Ipé-felpudo); Cariniana estrellensis (Jequitibad-branco) e
Piptadenia gonoacantha (Pau-jacaré). Elas séo tutoreadas pelas espécies arboricolas
Guazuma ulmifolia (Mutambo) e Croton floribundus (Capixingui), plantadas nas duas
linhas marginais do renque (NICODEMO; BORGES; SOUZA, 2018). O gado transita
no pasto de graminea estabelecido entre as faixas de arvores.

Os outros dois pontos de coleta na Fazenda Canchim foram estabelecidos
em éareas de reflorestamento, com transito eventual de gado, que compdem um
corredor ecoldgico conectando fragmentos de floresta na Fazenda Canchim com
fragmento de floresta na Fazenda Engenho Velho. As coordenadas foram: S 21° 57’
39" W 47° 51° 127, a 854 m de altitude, e S 21° 57’ 39" W 47° 51’ 24”, a 876 m de
altitude (Figura 1, pontos 6 e 7 respectivamente).

O corredor ecologico, implantado ha aproximadamente 13 anos, possui
cerca de 100 m de largura e compreende uma area anteriormente ocupada por
pastagem (PRIMAVESI et al., 2008). Em sua vegetacao ocorrem arvores pioneiras e
nao pioneiras, selecionadas de acordo com espécies encontradas no fragmento
florestal da propria fazenda, bem como implantadas com sucesso na regido e
indicadas para a recuperacao de florestas estacionais semideciduais (PRIMAVESI et
al., 2008). Entre as espécies pioneiras estdo: Eugenia uniflora (Pitangueira), Ceiba

speciosa (Paineira), Cecropia pachystachya (Embauba) e Croton floribundus
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(Capixingui). Entre as ndo pioneiras ha: Tabebuia chrysotricha (Ipé-amarelo),
Hymanaea stigonocarpa (Jatoba-do-cerrado), Nectandra megapotamica (Canelinha)
e Araucaria angustifolia (Pinheiro-do-parana) (PRIMAVESI et al., 2008). Além disso,
a area do corredor de vegetacao é atravessada pela Estrada Municipal Guilherme
Scatena e possui em seu entorno areas de pasto e a area destinada ao sistema
silvipastoril.

Na Fazenda Engenho Velho, foram estabelecidos trés pontos de coletas.
O primeiro ponto foi fixado em um fragmento de floresta estacional semidecidual (ou
mata mesdfila semidecidual) conectado com o corredor ecolégico estabelecido na
Fazenda Canchim. Esse fragmento é contornado por areas de cultivo de cana-de-
acucar, pastagem para gado e uma plantacdo de eucalipto com sub-bosque de
cerrado localizada na Universidade Federal de Sdo Carlos. As coordenadas desse
ponto foram: S 21° 57’ 37" W 47° 51’ 50”, a 884 m de altitude (Figura 1, ponto 9).

Os demais pontos ficaram em matas galerias proximas a um estreito curso
d’agua proveniente de uma represa, sendo um deles a montante de uma queda d’agua
(S 21° 56’ 46" W 47° 51’ 52”7, a 840 m de altitude) e o outro a sua jusante (S 21° 56’
29" W 47° 51’467, a 772 m) (Figura 1, pontos 10 e 11 respectivamente). A vegetagéo
€ densa, incluindo espécies herbaceas, arbustivas e arvores de grande porte
(FREITAS; SANTOS, 2021), e as areas sao margeadas por cultivo de cana-de-agucar.

As areas escolhidas para a coleta de amostras sédo adjacentes ou estédo

conectadas, seja por um corredor ecoldgico, seja por matas riparias ou matas galerias.

3.2. COLETAS

Para a coleta do material analisado, foram utilizadas armadilhas do tipo
Malaise (MALAISE, 1937), com as modificacdes sugeridas por Townes (1972). Em
seu recipiente coletor, foi utilizado etanol 92,8% como agente mortifero e conservante
(Figura 2).
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Figura 2. Armadilhas Malaise, montadas em &reas de coleta. A. Mata galeria a jusante de queda d’agua
(ponto de coleta 11). B. Mata estacional semidecidual em area proxima a cultivo de cana-de-agUcar na
Fazenda Paraizo (ponto de coleta 1). C. Mata estacional semidecidual em area préxima a pasto na
Fazenda Canchim (ponto de coleta 5). D. Sistema silvipastoril (ponto de coleta 8).

Esse é um método passivo que permite a coleta de um grande ndmero de
insetos, especialmente voadores. Nas amostras resultantes, geralmente o0s
himendpteros sdo o0 segundo taxon mais abundante, atrds apenas de dipteros
(SKVARLA et al., 2021). Assim, essa armadilha tem sido considerada eficiente para o
estudo geral da diversidade de himenopteros e, particularmente, de familias como
Braconidae e Ichneumonidae (SKVARLA et al., 2021).

A amostragem compreendeu um periodo de 15 dias, durante a primeira
quinzena do més de setembro de 2021, sendo as amostras mantidas em etanol 100%

e sob refrigeragéo (-20 °C).

3.3. CARACTERIZACAO DO MATERIAL

O material foi inicialmente triado para a separacdo dos himendpteros
coletados. A partir dai, com auxilio de estereomicroscopio, os espécimes de interesse
foram identificados morfologicamente e por meio da andlise de DNA Barcoding,
conforme descrito nos topicos seguintes.

Os procedimentos de estudo e identificagcdo do material utilizando esses
dois métodos ocorreram nos laboratérios do Departamento de Ecologia e Biologia
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Evolutiva (DEBE) e do Instituto Nacional de Ciéncia e Tecnologia dos Hymenoptera
Parasitoides (INCT-HYMPAR).

3.3.1. Identificacdo morfologica

A identificacdo de espécimes da familia Braconidae foi realizada com base

em Sharkey e Wahl (2006) e Mason e Ferndndez (2006), enquanto a identificacédo das

subfamilias fundamentou-se em Sharkey (1997a) e Jasso-Martinez et al. (2022). J4 a

identificacdo dos géneros, conforme a subfamilia, baseou-se nas seguintes

referéncias:
[ ]
[ ]

Acampsohelconinae: Sharkey (2021a);

Agathidinae: Sharkey (2021b);

Alysiinae: Wharton (1997a);

Aphidiinae: Achterberg (1997);

Brachistinae: Sharkey e Achterberg (2021);

Braconinae: Quicke, Sharkey e Achterberg (2021);
Cenocoeliinae: Achterberg, Pitz e Sharkey (2021);
Cheloninae: Kittel, Shaw e Sharkey (2021);

Doryctinae: Marsh (2002) e Gadelha (2014);
Euphorinae: Sharkey et al. (2021);

Homolobinae: Achterberg, Wharton e Sharkey (2021);
Hormiinae: Whitfield (1997a);

Ichneutinae: Sharkey (1997b);

Macrocentrinae: Sharkey, Wharton e Achterberg (2021);
Microgastrinae: Whitfield (1997b);

Opiinae : Wharton (1997b);

Orgilinae: Achterberg e Sharkey (2021);

Pambolinae: Whitfield (1997a) e Jasso-Martinez et al. (2022); e
Rogadinae: Sharkey et al. (2021).

Quanto aos géneros de Microgastrinae, os machos nao foram identificados

em género em razdo de as chaves de identificacdo disponiveis se referirem a

caracteres presentes em fémeas (WHITFIELD, 1997b).

Essas mesmas referéncias, além de outras atualizadas referentes aos

géneros, foram utilizadas para a classificacdo das estratégias de parasitoidismo.



22
Material e Métodos

3.3.2. Descrigcdo de nova espécie

Para a descricdo da nova espécie do género Eubazus Nees, 1814
(Brachistinae), foram utilizadas as chaves de identificacdo propostas por Sharkey e
Achterberg (2021) e Papp (2005). A terminologia da morfologia geral seguiu
Achterberg (1993) e da escultura do corpo seguiu Harris (1979). O holétipo e o
paratipo estdo depositados na colecédo taxonémica do Departamento de Ecologia e
Biologia Evolutiva da Universidade Federal de Sdo Carlos, Sado Carlos, SP, Brasil
(DCBU).

3.3.3. Identificacdo molecular
3.3.3.1. Gene mitocondrial Citocromo ¢ Oxidase Subunidade | (COl) e DNA Barcoding

Sequéncias curtas e padronizadas de DNA tém sido amplamente utilizadas
na identificacdo e descoberta de espécies de seres vivos (RATNASINGHAM;
HEBERT, 2007; JANZEN et al., 2009; FAGAN-JEFFRIES et al., 2018), sendo
consideradas “codigos de barras” genéticos (DNA barcodes) embutidos em cada
célula (HEBERT et al., 2003).

Para a identificacdo dos géneros de Braconidae, utilizou-se um fragmento
de 658 pares de base do gene mitocondrial codificador da proteina citocromo c
oxidase subunidade | (COI), enzima envolvida na via metabdlica da respiracédo celular.

Esse gene é considerado adequado para esse tipo de andlise por ser
mitocondrial, ou seja, sem introns (segmentos nao codificantes de DNA), com
exposicao limitada a recombinacdo e com modo haploide de heranca (HEBERT et al.,
2003). Também apresenta primers universais robustos, o que significa uma
recuperacado eficaz de segmentos especificos de DNA em potencialmente todos os
filos animais (HEBERT et al., 2003). Por fim, apresenta uma taxa evolutiva que permite
a discriminacgédo interespecifica e intraespecifica (HEBERT et al., 2003).

Além disso, uma caracteristica fundamental, presente no gene COI, para a
utilizacéo desse tipo de processo de identificacdo € a existéncia de um repositorio de
sequéncias confiaveis de referéncia, utilizadas para o célculo de distancias genéticas
e a atribuicdo do nome da espécie de referéncia com a menor distancia genética a
sequéncia nova consultada (RATNASINGHAM; HEBERT, 2007; VIRGILIO et al.,
2012). Esse processo € denominado DNA Barcoding.
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3.3.3.2. Extracdo de DNA

O DNA foi extraido do espécime inteiro, utilizando-se o kit DNeasy® Blood
and Tissue Kit (Qiagen, Hilden, Alemanha).

Antes da purificacdo, o DNA total foi ressuspendido em 200 pL de solucao
tampao (0,5 mM EDTA, 10 mM Tris-HCI). As amostras de DNA, entdo, foram
purificadas pelo método de precipitacdo por etanol (SAMBROOK; RUSSELL, 2001),
sendo a solucéo inicial composta de 1/10 do volume (estimado da solucdo de DNA)
de acetato de amoébnio 5M, 1 pL de glicogénio azure (20 mg/mL) e 2x o volume
(estimado da solugcéo de DNA) de etanol absoluto gelado. Ao final do processo, as
amostras foram ressuspendidas em 50 pL de solug¢édo tampéao (0,5 mM EDTA, 10 mM
Tris-HCI).

3.3.3.3. Reacao em Cadeia Polimerase ou PCR (Polymerase Chain Reaction)

A amplificacédo do fragmento do gene COl foi realizada com a utilizac&do dos
primers HCO 2198 e LCO 1490, descritos na tabela X (FOLMER et al., 1994), cuja
sequéncia de bases se transcreve:

e LCO1490: 5-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3'

e HC02198: 5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3'

Cada reacéo foi realizada com 25 pL de volume final, contendo 2,5 mM de
MgClz; 0,2 mM de dNTP Mix; 0,2 uM de cada primer; 1x HOT FIREPoI® Buffer B1; 1
U HOT FIREPoI® DNA Polymerase (Solis Biodyne, Estonia); e 1 uL de amostra de
DNA.

A PCR seguiu um processo ciclico de desnaturacao inicial de 15 minutos a
95 °C; 35 ciclos de 45 segundos a 95 °C (desnaturacdo das fitas de DNA); 30
segundos a 56 °C (anelamento de primers e sequéncias complementares no DNA
molde de fita simples) e 1 minuto a 72 °C (extensao dos primers); e extenséo final por
5 minutos a 72 °C.

O resultado das PCRs foi verificado em gel de agarose 1% corado com
HydraGreen® Safe DNA Dye (ACTGene, Estados Unidos), com auxilio do marcador
de tamanho molecular Tracklt® 1 Kb Plus DNA Ladder (Thermo Fisher Scientific,
EUA).
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3.3.3.4. Purificacdo e Sequenciamento

Para o processo de purificagdo das amostras, foi utilizado PEG 8000
(polietilenoglicol) (LIS; SCHLEIF, 1975) em uma solucao de PEG 8000 (20%) e NacCl
(2,5 M), padronizada para precipitar produtos com mais de 200 pares de base. Os
produtos poés-purificacdo foram verificados em gel de agarose 1% e quantificados em
espectrofotdometro Nanovue® (GE Healthcare Life Sciences, EUA).

O sequenciamento bidirecional foi realizado pelo método de Sanger pela
empresa ACTGene Analises Moleculares (Alvorada/RS, Brasil).

As sequéncias foram editadas e alinhadas manualmente usando o software
BioEdit Sequence Alignment Editor©, versdo 7.0.5.3 (HALL, 1999), gerando uma

sequéncia-consenso ideal de 658 bases nucleotidicas.

3.3.3.5. Barcode of Life Data System (BOLD Systems)

Para o DNA Barcoding e a identificacdo de espécimes, foi utilizada a
plataforma Barcode of Life Data System v. 4 (BOLD) (RATNASINGHAM; HEBERT,
2007).

BOLD é uma das plataformas mais utilizadas para DNA Barcoding,
juntamente com GenBank® (BENSON et al., 2013). Ambas apresentam desempenho
semelhante na identificacdo de espécimes e compartilham registros (PENTINSAARI
et al., 2020a). No entanto, BOLD apresenta mais dados secundarios, como
coordenadas GPS, eletroferogramas de rastreamento (registro grafico das sequéncias
de DNA), imagens dos espécimes associados as sequéncias de referéncia e o
Barcode Index Number (BIN) (PENTINSAARI et al., 2020a). Esse ultimo recurso
permite integrar registros que ndo possuem uma designacao de género ou espécie
com aqueles que a possuem (PENTINSAARI et al., 2020a), constituindo unidades
semelhantes a espécies (COLLINS; CRUICKSHANK, 2012).

A identificacdo de cada espécime foi realizada no sistema de identificacao
do BOLD para COI (BOLD Identification System — IDS), com utilizagdo do banco de
dados publico atual, qgue conta com os registros COI publicados em BOLD e GenBank
com um comprimento minimo de sequéncia de 500 pares de base.

Por esse sistema de identificacdo, 0 espécime que tem sua sequéncia
analisada é considerado de determinada espécie se houver uma correspondéncia
com menos de 1% de divergéncia de uma sequéncia de referéncia
(RATNASINGHAM; HEBERT, 2007). Caso a correspondéncia no nivel de espécie néo
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seja obtida, a sequéncia consultada pode ser atribuida a um género se a divergéncia
sequencial for inferior a 3% (RATNASINGHAM; HEBERT, 2007).

3.3.4. Curadoria e geracao de imagens

Os exemplares foram montados por meio da técnica de dupla montagem,
sendo cada individuo fixado com esmalte base de unhas em um tridngulo de lamina
de acetato alfinetado em um suporte de polietiieno. O material montado esta
depositado na Colecao Taxondmica do Departamento de Ecologia e Biologia Evolutiva
da Universidade Federal de Séao Carlos, Séo Carlos, SP (DCBU).

As sequéncias COI geradas a partir do estudo molecular dos espécimes
serdo submetidas a registro no BOLD, com vouchers depositados na colecéo citada.

As fotos dos exemplares ndo avariados foram obtidas com uma camera
Leica® MC170 HD acoplada a um estereomicroscépio Leica® M205C, com objetiva
Planapo 1.0x, e produzidas por meio de montagem de mudltiplas fotos, utilizando o
software LAS (Leica® Application Suite) v 4.12. Apés, foram editadas com o uso do
software Adobe Photoshop®.

3.4. ANALISE DE DADOS

Com base nas identificacdes realizadas, os géneros foram caracterizados
por meio de diferentes indices faunisticos: frequéncia (porcentagem de individuos de
um género em relacdo ao total de individuos), abundancia (niamero de individuos por
unidade de area) e dominancia (acao exercida por géneros que recebem o impacto
do meio ambiente e o transformam, podendo afetar o aparecimento ou
desaparecimento de outros géneros) (MORAES et al., 2003). Para tanto, foram
classificados em categorias pertinentes a cada indice de acordo com a metodologia
de Silveira Neto et al. (1976) e, quanto a dominancia, de acordo com a metodologia
de Kato e Yamashita (1952). Foram indicados os géneros predominantes entre
agueles gue atingiram a categoria maxima em todos os indices analisados (MORAES
et al., 2003). O célculo dos indices foi realizado com a utilizagéo do software ANAFAU
(MORAES et al., 2003), sendo desconsiderado o numero de machos de
Microgastrinae, ja que estes néo foram identificados em género.

A fauna de Braconidae foi caracterizada, ainda, por medidas de riqueza,
diversidade e equitabilidade referentes aos géneros encontrados, calculadas para

cada ponto de coleta, 11 no total.
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A riqueza correspondeu ao numero de géneros identificados (RICKLEFS,
2003). Para estimar a diversidade de géneros de Braconidae, foram aplicados os
indices de Shannon (SHANNON; WEAVER, 1949) e, para estimar a equitabilidade,
foi utilizado o indice de Pielou (1966). Para esses indices, em substituicdo a espécies,
foram utilizados os géneros encontrados no estudo. Entretanto, para os calculos, ndo
foi considerado o numero de machos de Microgastrinae, os quais ndo foram
identificados em género.

O indice de Shannon avalia o grau de incerteza em prever a que espécie
pertencera um individuo escolhido ao acaso de uma amostra com um determinado
namero de espécies e individuos (SHANNON; WEAVER, 1949). Quanto maior o grau
de incerteza, maior o valor do indice de Shannon (H’) e, portanto, maior a diversidade

da amostra. O indice é assim formulado:

BT Mg,
- l=1N OgeN

N . , = Tll N A . .
em que S corresponde a riqueza de espécies, ~ corresponde a abundancia relativa da

espécie i na amostra, sendo n; 0 numero de individuos da espécie i e N 0 niUmero de
individuos total da amostra.

O indice de equitabilidade de Pielou € derivado do indice de Shannon e
representa a uniformidade da distribuicdo dos individuos entre as espécies existentes.
O resultado apresenta uma amplitude de 0 (uniformidade minima) a 1 (uniformidade
maxima, ou seja, todas as espécies com o0 mesmo numero de individuos). A formula
€ a seguinte:

o

] =

H max

em que H' corresponde a diversidade real, calculada pelo indice de Shannon, e H,,
corresponde a diversidade maxima teoricamente esperada, obtida pelo logaritmo da
riqgueza de espécies.

As representacdes gréaficas foram produzidas no software Microsoft Excel®.
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. IDENTIFICACAO MORFOLOGICA E CARACTERIZACAO DA COMUNIDADE
DE BRACONIDAE

Foram coletados 339 espécimes de Braconidae, sendo 28 espécimes
(8,26%) concentrados no Ponto 1, 29 (8,56%) no Ponto 2, 26 (7,67%) no Ponto 3, 33
(9,73%) no Ponto 4, e 45 (13,27%) no Ponto 5, em fragmentos de mata mesdfila
semidecidual; 9 (2,66%) no Ponto 6, e 20 (5,9%) no Ponto 7, em areas de
reflorestamento; 69 (20,35%) no Ponto 8, em sistema silvipastoril; 22 (6,49%) no
Ponto 9, em fragmento de mata mesdéfila semidecidual; 28 (8,26%) no Ponto 10 e 30

(8,85%) no Ponto 11, em matas galerias (Figura 3).
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Figura 3. Abundancia absoluta de Braconidae, considerando o total de individuos coletados em cada
ponto de coleta: Ponto 1 (P1), Ponto 2 (P2), Ponto 3 (P3), Ponto 4 (P4), Ponto 5 (P5), Ponto 6 (P6),
Ponto 7 (P7), Ponto 8 (P8), Ponto 9 (P9), Ponto 10 (P10) e Ponto 11 (P11).

A maior abundancia de Braconidae verificada no ponto de coleta 8,
localizado em sistema silvipastoril, era esperada, na medida em que este configura
um habitat favoravel aos Braconidae em geral, por ser um ambiente possivelmente
mais quente e seco e com vegetacdo mais aberta (JUILLET, 1960, 1964). Além disso,
esses insetos sdo comuns em areas de cultivo agricola (JUILLET, 1964).

Por outro lado, altas abundancias em fragmentos florestais (Pontos 4 e 5)
vao de encontro ao observado na literatura. Essas vespas, em geral, tendem a

apresentar maior atividade em vegetacdes mais abertas, sendo menos ativas em
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areas em que a vegetacdo apresenta dossel denso e sub-bosque desenvolvido
(JUILLET, 1960).

Abundéancias intermediarias foram encontradas em areas de matas
galerias (Pontos 10 e 11), locais com maior umidade relativa decorrente da presenca
de curso d’agua, onde esse grupo tenderia a ser menos comum, embora haja
representantes que prefiram ambientes imidos e frescos (JUILLET, 1964).

A abundancia de Braconidae observada nas areas de reflorestamento
amostradas neste estudo (Pontos 6 e 7) foi baixa. O ambiente € aberto, sem
vegetacao densa e tende a ser mais seco, quente e com maior incidéncia solar, o que
favoreceria a ocorréncia de Braconidae (JUILLET, 1960; QUICKE, 2015), porém, isso
nao se refletiu em maior abundéancia.

Em trabalhos anteriores realizados nas mesmas areas de coleta da
Fazenda Canchim, os resultados apontaram diferentes abundéancias de Braconidae.
Em amostragem realizada de julho de 2010 a agosto de 2011, a maior abundancia foi
encontrada na area de reflorestamento, seguida por sistema agrossilvipastoril e
fragmento florestal (SOUZA, 2012), ao passo que, em amostragem realizada de
janeiro a julho de 2008, a maior abundancia foi encontrada em sistema
agrossilvipastoril, seguido por area de reflorestamento e fragmento florestal
(PEREIRA, 2009).

A diferenca entre os resultados obtidos neste trabalho e os anteriores pode
estar relacionada com a duracdo da amostragem, cerca de seis meses nos trabalhos
anteriores, ou mesmo com o periodo do ano em que as coletas foram realizadas. Além
disso, o sistema era agrossilvipastoril, com o cultivo de milho, sorgo ou leguminosas
associado ao pasto e as arvores, e nao silvipastoril. A época, tanto o sistema quanto
a area de reflorestamento haviam sido implementados ha menos de cinco anos.

Os Braconidae identificados pertencem a 47 géneros, distribuidos em 19
subfamilias: Acampsohelconinae, Agathidinae, Alysiinae, Aphidiinae, Brachistinae;
Braconinae, Cenocoeliinae, Cheloninae, Doryctinae, Euphorinae, Homolobinae,
Hormiinae, Ichneutinae, Macrocentrinae, Microgastrinae, Opiinae, Orgilinae,
Pambolinae e Rogadinae (Tabela 1). As subfamilias mais abundantes foram
Microgastrinae (102 individuos) e Cheloninae (92 individuos). As subfamilias menos
abundantes foram Agathidinae, Alysiinae e Macrocentrinae, com apenas um individuo
coletado, seguidas por Aphidiinae, Brachistinae, Cenocoeliinae, Homolobinae e

Ichneutinae, com dois individuos coletados cada uma.



29
Resultados e Discussao

Tabela 1 — Abundéncia absoluta de cada género por ponto de coleta (P1 = ponto 1; P2 = ponto 2; P3
= ponto 3; P4 = ponto 4; P5 = ponto 5; P6 = ponto 6; P7 = ponto 7; P8 = ponto 8; P9 =
ponto 9; P10 = ponto 10; P11 = ponto 11)

(continua)

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 P10 P11 Total
Acampsohelconinae

Urosigalphus - - - - = = - 4 - - ; 4
Agathidinae
Plesiocoelus - - - - - - - 1 - - - 1
Alysiinae
Asobara - - - 1 - - - - - - - 1
Aphidiinae
Adialytus -1 - - - - - - - - 1
Aphidius T - - 1
Brachistinae
Eubazus - - 1 - - - - - - - - 1
Nealiolus -1 - - - - - - - - - 1
Braconinae
Bracon 2 1 2 - 1 - 1 - - - 1 8
Cenocoeliinae
Cenocoelius - - - 1 - - - 1 - - - 2
Cheloninae
Ascogaster - - - 1 - - - - - - - 1
Chelonus 4 1 1 1 14 - -1 - 10 - 32
Leptodrepana - -1 1 - - - - - - - 2
Phanerotoma 3 13 8 15 4 - 12 - 3 - - 58
Doryctinae
Allorhogas - - - - - 3 - - 1 - - 4
Barbalhoa - - - - - - - 1 - - - 1
Callihormius - - = = 1 - - - - - - 1
Heredius 2 Tr - - - - - - - - 3
Heterospilus 3 - 1 - 3 - - 1 - 2 - 10
Johnsonius -1 - - - - - - - 1
Neoheterospilus 1 1 - - - 1 - - - - - 3
Notiospathius - - - - - e e 1 - 1
Pedinotus e 1 - 1
Ptesimogastroides - - - 1 - - - -1 - - 2
Euphorinae
Leiophron 2 1 - 2 4 - = = = - - 9
Meteorus - - - - -1 1 40 - - 2 44
Syntretus - = = = 1 - - - - R - il
Homolobinae
Exasticolus - = - o 1 - - 1 - R . 2
Hormiinae

Hormius 1 2 1 3 - - - 2 1 3 1 14
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Tabela 1 — Abundéncia absoluta de cada género por ponto de coleta (P1 = ponto 1; P2 = ponto 2; P3
= ponto 3; P4 = ponto 4; P5 = ponto 5; P6 = ponto 6; P7 = ponto 7; P8 = ponto 8; P9 =
ponto 9; P10 = ponto 10; P11 = ponto 11)

(concluséo)

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 P10 P11 Total

Ichneutinae
Lispixys - - - - - - - - - 1 - il
Paroligoneurus - - - - - - - 1 - - - 1
Macrocentrinae
Macrocentrus - - - - - -1 - - - - 1
Microgastrinae
Alphomelon - 3 1 - - - - - - = - 4
Apanteles - - - i 1 - 1 1 - 1 1 6
Cotesia - - - - 1 - - - 1 - 2
Diolcogaster - - -1 1 - - - 1 1 4
Dolichogenidea 1 - - - - -1 1 - - - 3
Glyptapanteles 1 2 1 1 2 1 - 1 2 - 6 17
Hypomicrogaster - - - = 1 - - - - - 1 2
Papanteles 1 - 4 1 3 - - - - - - 9
Promicrogaster 1 - 1 - 1 - - - - 3 2 8
Pseudapanteles 1 1 - - - - - - 3 - 1 6
Machos 2 - 2 2 4 2 1 4 10 3 10 40
Opiinae
Opius 2 - 1 1 1 - - 4 o = - 9
Utetes 1 - - - 1 - - - . 2 4
Orgilinae
Orgilus - 1r - - - - 1 2 - - - 4
Pambolinae
Pambolus - - - - - - -2 1 1 4
Rogadinae
Aleiodes - - = = = 1 1 - - - - 2
Stiropius - - - - - - e e - 2 2
Total 28 29 26 33 45 9 20 69 22 28 30 339

Os géneros foram classificados em categorias dentro dos indices
faunisticos de dominancia (KATO; YAMASHITA, 1952), abundancia e frequéncia
(SILVEIRA NETO et al.,, 1976), que permitiram caracterizar a comunidade de
Braconidae em cada ponto de coleta. Para tanto, foram excluidos os individuos
machos da subfamilia Microgastrinae, que nao foram identificados em género.

No ponto de coleta 1, situado em um fragmento de mata mesofila
semidecidual na Fazenda Paraizo, nenhum género foi dominante (Tabela 2). Com

relacdo a abundéancia e frequéncia, oito dos 15 géneros identificados na amostra
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(53,33%) foram raros e pouco frequentes; quatro (26,67%) foram comuns e
frequentes; e trés (20%) foram muito abundantes e muito frequentes. Os géneros
muito abundantes e muito frequentes foram: Chelonus Panzer, 1806 (Cheloninae);
Phanerotoma Wesmael, 1838 (Cheloninae); e Heterospilus Haliday, 1836

(Doryctinae).

Tabela 2 — Braconidae de fragmento de mata mesofila semidecidual (ponto de coleta 1) na Fazenda
Paraizo no municipio de Sao Carlos, SP (n = nimero de individuos)

indices
Subfamilia Género rFer;?ili/in(%/io? Dominancia Abundancia  Frequéncia
Braconinae Bracon 2 7,69 ND c F
Cheloninae Chelonus 4 15,38 ND ma MF
Phanerotoma 3 11,53 ND ma MF
Doryctinae Heredius 2 7,69 ND c F
Heterospilus 3 11,53 ND ma MF
Neoheterospilus 1 3,85 ND r PF
Euphorinae Leiophron 2 7,69 ND C F
Hormiinae Hormius 1 3,85 ND r PF
Microgastrinae Dolichogenidea 1 3,85 ND r PF
Glyptapanteles 1 3,85 ND r PF
Papanteles 1 3,85 ND r PF
Promicrogaster 1 3,85 ND r PF
Pseudapanteles 1 3,85 ND r PF
Opiinae Opius 2 7,69 ND c F
Utetes 1 3,85 ND r PF
Total 26 100

ND = género ndo dominante; r = raro; ¢ = comum; a = abundante; ma = muito abundante; PF = pouco
freqliente; F = frequente; MF = muito frequente.

Além disso, no ponto de coleta 1, nenhum género foi considerado
predominante, o que significa que nenhum dos géneros coletados atingiu a categoria
maxima nos indices analisados.

No ponto de coleta 2, localizado também em um fragmento de mata
mesodfila semidecidual na Fazenda Paraizo, um género foi considerado super
dominante (Phanerotoma, Cheloninae), enquanto os demais foram classificados como

nao dominantes (Tabela 3).
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Tabela 3 — Braconidae de fragmento de mata mesofila semidecidual (ponto de coleta 2) na Fazenda
Paraizo no municipio de S&o Carlos, SP (n = nimero de individuos)

indices
Subfamilia Género n 'r:égméan(%g Dominancia Abundancia Frequéncia
Aphidiinae Adialytus 1 3,45 ND c F
Brachistinae Nealiolus 1 3,45 ND c F
Braconinae Bracon 1 3,45 ND c F
Cheloninae Chelonus 1 3,45 ND c F
Phanerotoma* 13 44,82 SD sa SF
Doryctinae Johnsonius 1 3,45 ND c F
Neoheterospilus 1 3,45 ND c
Euphorinae Leiophron 1 3,45 ND [
Hormiinae Hormius 2 6,90 ND ma MF
Microgastrinae Alphomelon 3 10,33 ND ma MF
Glyptapanteles 2 6,90 ND ma MF
Pseudapanteles 1 3,45 ND c F
Orgilinae Orgilus 1 3,45 ND c
Total 29 100

ND = género ndo dominante; SD = super dominante; ¢ = comum; ma = muito abundante; sa = super
abundante; F = frequente; MF = muito frequente; SF = super frequente. O asterisco indica género
predominante por obtencdo de categoria maxima em todos os indices analisados.

Com relacéo a abundancia e frequéncia, nove dos 13 géneros identificados
na amostra (69,23%) foram comuns e frequentes; trés (23,08%) foram muito
abundantes e muito frequentes; e um género (7,69%) foi super abundante e super
frequente, sendo este o género também super dominante Phanerotoma (Cheloninae)
(Figura 4). Tendo atingido a categoria maxima nos indices mencionados, esse género
foi considerado, ainda, predominante no ponto de coleta 2.
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Figura 4. Aspecto geral de Phanerotoma sp. (Cheloninae).

No ponto de coleta 3, localizado no mesmo fragmento de mata mesdéfila

semidecidual do ponto de coleta 2, na Fazenda Paraizo, o género Phanerotoma

(Cheloninae) foi

considerados ndo dominantes (Tabela 4).

classificado como dominante, enquanto os demais foram

Tabela 4 — Braconidae de fragmento de mata mesoéfila semidecidual (ponto de coleta 3) na Fazenda

Paraizo no municipio de Sao Carlos, SP (n = nimero de individuos)

(continua)
indices
Subfamilia Género n ggﬁ;ﬁngg Dominancia Abundancia Frequéncia
Brachistinae Eubazus 1 4,17 ND c F
Braconinae Bracon 2 8,32 ND c F
Cheloninae Chelonus 1 4,17 ND c F
Leptodrepana 1 4,17 ND c F
Phanerotoma* 8 33,32 D ma MF
Doryctinae Heredius 1 4,17 ND c F
Heterospilus 1 4,17 ND c F
Hormiinae Hormius 1 4,17 ND c F
Microgastrinae  Alphomelon 1 4,17 ND c F
Glyptapanteles 1 4,17 ND c F
Papanteles 4 16,66 ND ma MF
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Tabela 4 — Braconidae de fragmento de mata mesofila semidecidual (ponto de coleta 3) na Fazenda
Paraizo no municipio de Sao Carlos, SP (n = nimero de individuos)

(concluséo)

indices
Subfamilia Género régﬂgngg’)‘ Dominéancia Abundancia Frequéncia
Microgastrinae  Promicrogaster 1 4,17 ND c F
Opiinae Opius 1 4,17 ND c F
Total 24 100

ND = género ndao dominante; D = dominante; ¢ = comum; ma = muito abundante; F = frequente; F =
frequente; MF = muito frequente. O asterisco indica género predominante por obtencdo de categoria
méxima em todos os indices analisados.

Quanto a abundéncia e frequéncia, dos 13 géneros identificados na
amostra, 11 (84,61%) foram comuns e frequentes; e dois (15,39%) foram muito
abundantes e muito frequentes. Phanerotoma (Cheloninae) e Papanteles Mason,
1981 (Microgastrinae) (Figura 5) foram os géneros muito abundantes e muito
frequentes. Pelos indicadores ecoldgicos, Phanerotoma (Cheloninae) foi considerado

predominante, assim como no ponto de coleta 2.

Figura 5. Aspecto geral de Papanteles sp. (Microgastrinae).
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No ponto de coleta 4, situado em um fragmento de mata mesofila
semidecidual na Fazenda Canchim, o género Phanerotoma (Cheloninae) foi
classificado como super dominante, enquanto os demais foram considerados nao
dominantes (Tabela 5).

Tabela 5 — Braconidae de fragmento de mata mesofila semidecidual (ponto de coleta 4) na Fazenda
Canchim no municipio de Sao Carlos, SP (n = nimero de individuos)

indices
Subfamilia Género rF(;IeaC:ili/éan(%E Dominédncia Abundéncia  Frequéncia
Alysiinae Asobara 1 3,23 ND c F
Cenocoeliinae Cenocoelius 1 3,23 ND c F
Cheloninae Ascogaster 1 3,23 ND c F
Chelonus 1 3,23 ND c F
Leptodrepana 1 3,23 ND c F
Phanerotoma* 15 48,37 SD sa SF
Doryctinae Ptesimogastroides 1 3,23 ND c F
Euphorinae Leiophron 2 6,45 ND ma MF
Hormiinae Hormius 3 9,67 ND ma MF
Microgastrinae  Apanteles 1 3,23 ND c F
Diolcogaster 1 3,23 ND c F
Glyptapanteles 1 3,23 ND C F
Papanteles 1 3,23 ND c F
Opiinae Opius 1 3,23 ND C F
Total 31 100

ND = género ndo dominante; SD = super dominante; ¢ = comum; ma = muito abundante; sa = super
abundante; F = frequente; MF = muito frequente; SF = super frequente. O asterisco indica género
predominante por obtencéo de categoria maxima em todos os indices analisados.

Com relacéo a abundancia e frequéncia, 11 dos 14 géneros identificados
na amostra (78,57%) foram comuns e frequentes; dois (14,29%) foram muito
abundantes e muito frequentes; e um género (7,14%) foi super abundante e super
frequente, sendo este Phanerotoma (Cheloninae). Pelos indicadores ecoldgicos,
Phanerotoma (Cheloninae) foi considerado predominante no ponto de coleta 4, assim
como nos pontos de coleta 2 e 3, também situados em fragmentos de mata mesdfila
semidecidual.

No ponto de coleta 5, localizado em outro fragmento de mata mesofila
semidecidual na Fazenda Canchim, o género Chelonus Panzer, 1806 (Cheloninae) foi
classificado como dominante, enquanto os demais foram considerados n&o

dominantes (Tabela 6).



36
Resultados e Discussao

Tabela 6 — Braconidae de fragmento de mata mesoéfila semidecidual (ponto de coleta 5) na Fazenda
Canchim no municipio de Séo Carlos, SP (n = ndmero de individuos)

indices
Subfamilia Género n 'r:égméan(%g Dominancia Abundéancia  Frequéncia
Braconinae Bracon 1 2,44 ND [ F
Cheloninae Chelonus* 14 34,15 D ma MF
Phanerotoma 4 9,75 ND a MF
Doryctinae Callihormius 1 2,44 ND c
Heterospilus 3 7,32 ND c F
Euphorinae Leiophron 4 9,75 ND a MF
Syntretus 1 2,44 ND [ F
Homolobinae Exasticolus 1 2,44 ND c F
Microgastrinae  Apanteles 1 2,44 ND c F
Cotesia 1 2,44 ND c F
Diolcogaster 1 2,44 ND c F
Glyptapanteles 2 4,88 ND c F
Hypomicrogaster 1 2,44 ND c F
Papanteles 3 7,31 ND c F
Promicrogaster 1 2,44 ND c F
Opiinae Opius 1 2,44 ND c F
Utetes 1 2,44 ND c F
Total 41 100

ND = género néo dominante; D = dominante; ¢ = comum; a = abundante; ma = muito abundante; F =
frequente; MF = muito frequente. O asterisco indica género predominante por obtencdo de categoria
méaxima em todos os indices analisados.

Quanto a abundancia e frequéncia, 14 dos 17 géneros identificados na
amostra (82,35%) foram comuns e frequentes; e trés (17,65%) foram muito
frequentes, sendo destes dois (11,77%) abundantes e um (5,88%) muito abundante.
O género Chelonus (Cheloninae) (Figura 6) foi muito frequente e muito abundante,
tendo sido considerado predominante pelos indicadores ecolégicos no ponto de coleta
5.
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Figura 6. Aspecto geral de Chelonus sp. (Cheloninae).

No ponto de coleta 6, localizado em uma é&rea de reflorestamento na

Fazenda Canchim, nenhum género foi dominante (Tabela 7). Com relacdo a

abundancia e frequéncia, quatro dos cinco géneros identificados na amostra (80%)

foram comuns e frequentes; e um género (20%) foi muito abundante e muito frequente,

qual seja, Allorhogas Gahan, 1912. Nenhum género foi considerado predominante

pelos indicadores ecoldgicos.

Tabela 7 — Braconidae de area de reflorestamento (ponto de coleta 6) na Fazenda Canchim no
municipio de Sdo Carlos, SP (n = nimero de individuos)

indices

Subfamilia Género n Zg;ﬂ/in(%/i; Dominancia  Abundéancia Frequéncia
Doryctinae Allorhogas 3 42,84 ND ma MF

Neoheterospilus 1 14,29 ND c F
Euphorinae Meteorus 1 14,29 ND c F
Microgastrinae  Glyptapanteles 1 14,29 ND c F
Rogadinae Aleiodes 1 14,29 ND [ F
Total 7 100

ND = género ndo dominante; ¢ = comum; ma = muito abundante; F = frequente; MF = muito frequente.

No ponto de coleta 7, localizado em uma area de reflorestamento na

Fazenda Canchim, que forma um corredor ecoldgico juntamente com a area de
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reflorestamento em que foi estabelecido o ponto de coleta 6, o género Phanerotoma
(Cheloninae) mais uma vez foi classificado como super dominante, enquanto 0s
demais foram considerados ndo dominantes (Tabela 8).

Tabela 8 — Braconidae de area de reflorestamento (ponto de coleta 7) na Fazenda Canchim no
municipio de Sdo Carlos, SP (n = nimero de individuos)

indices

Subfamilia Género n lr:erg:iL\J/zn(%;)a)l Dominéncia  Abundancia  Frequéncia
Braconinae Bracon 1 5,26 ND ma F
Cheloninae Phanerotoma* 12 63,18 SD sa SF
Euphorinae Meteorus 1 5,26 ND ma F
Macrocentrinae  Macrocentrus 1 5,26 ND ma F
Microgastrinae Apanteles 1 5,26 ND ma F

Dolichogenidea 1 5,26 ND ma F
Orgilinae Orgilus 1 5,26 ND ma F
Rogadinae Aleiodes 1 5,26 ND ma F
Total 19 100

ND = género ndo dominante; SD = super dominante; ma = muito abundante; sa = super abundante; F
= frequente; SF = super frequente. O asterisco indica género predominante por obtencéo de categoria
maxima em todos os indices analisados.

Com relacao a abundancia e frequéncia, 7 dos 8 géneros identificados na
amostra (87,50%) foram muito abundantes e frequentes; e um género (12,50%) foi
super abundante e super frequente, sendo este Phanerotoma (Cheloninae). Pelos
indicadores ecolégicos, Phanerotoma (Cheloninae) foi considerado predominante no
ponto de coleta 7, assim como nos pontos de coleta 2, 3 e 4.

No ponto de coleta 8, localizado em um sistema silvipastoril na Fazenda
Canchim, o género Meteorus Haliday, 1835 (Euphorinae) foi classificado como super
dominante, enquanto os demais foram considerados ndo dominantes (Tabela 9).

Tabela 9 — Braconidae de sistema silvipastoril (ponto de coleta 8) na Fazenda Canchim no municipio
de Sé&o Carlos, SP (n = nimero de individuos)

(continua)
Indices
Subfamilia Género n 'r:ergzilﬁn(%/ig Dominancia Abundéancia Frequéncia
Acampsohelconinae Urosigalphus 4 6,14 ND ma MF
Agathidinae Plesiocoelus 1 1,54 ND d PF
Aphidiinae Aphidius 1 1,54 ND d PF
Cenocoeliinae Cenocoelius 1 1,54 ND d PF
Cheloninae Chelonus 1 1,54 ND d PF
Doryctinae Barbalhoa 1 1,54 ND d PF
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Tabela 9 — Braconidae de sistema silvipastoril (ponto de coleta 8) na Fazenda Canchim no municipio

de Sé&o Carlos, SP (n = nimero de individuos)

(concluséo)

indices
Subfamilia Género 'r:égmzn(%g Dominancia Abundéancia Frequéncia
Doryctinae Heterospilus 1 1,54 ND d PF
Euphorinae Meteorus* 40 61,54 SD sa SF
Homolobinae Exasticolus 1 1,54 ND d PF
Hormiinae Hormius 2 3,08 ND c F
Ichneutinae Paroligoneurus 1 1,54 ND d PF
Microgastrinae Apanteles 1 1,54 ND d PF
Dolichogenidea 1 1,54 ND d PF
Glyptapanteles 1 1,54 ND d PF
Opiinae Opius 4 6,14 ND ma MF
Orgilinae Orgilus 2 3,08 ND c
Pambolinae Pambolus 2 3,08 ND c
Total 65 100

ND = género ndo dominante; SD = super dominante; ¢ = comum; d = disperso; ma = muito abundante;
sa = super abundante; PF = pouco frequente; F = frequente; MF = muito frequente. O asterisco indica

género predominante por obtengdo de categoria maxima em todos os indices analisados.

Com relacéo a abundancia e frequéncia, 11 dos 17 géneros identificados

na amostra (64,70%) foram dispersos e pouco frequentes; trés (17,66%) foram comum

e frequentes; dois (11,76%) foram muito abundantes e muito frequentes; e um género

(5,88%) foi super abundante e super frequente, sendo este Meteorus (Euphorinae)

(Figura 7). Pelos indicadores ecoldgicos, Meteorus (Euphorinae) foi considerado

predominante.
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Figura 7. Aspecto geral de Meteorus sp. (Euphorinae).

No ponto de coleta 9, localizado em um fragmento de mata mesdéfila

semidecidual na Fazenda Engenho Velho, conectado ao corredor ecolégico

estabelecido na Fazenda Canchim, nenhum género foi dominante (Tabela 10).

Tabela 10 — Braconidae de fragmento de mata meséfila semidecidual (ponto de coleta 9) na Fazenda
Engenho Velho no municipio de Sao Carlos, SP (n = nimero de individuos)

indices

Subfamilia Género n réﬁaiﬂ/ing’ka)l Dominancia Abundancia Frequéncia
Cheloninae Phanerotoma 3 25,00 ND ma MF
Doryctinae Allorhogas 1 8,33 ND d PF

Ptesimogastroides 1 8,33 ND d PF
Hormiinae Hormius 1 8,33 ND d PF
Microgastrinae  Diolcogaster 1 8,33 ND d PF

Glyptapanteles 2 16,68 ND c F

Pseudapanteles 3 25,00 ND ma MF
Total 12 100

ND = género nao dominante; ¢ = comum; d = disperso; ma = muito abundante; PF = pouco frequente;

F = frequente; MF = muito frequente.
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Com relacdo a abundancia e frequéncia, quatro dos sete géneros

identificados na amostra (57,14%) foram dispersos e pouco frequentes; dois (28,57%)

foram muito abundantes e muito frequentes e um género (14,29%) foi comum e

frequente. Os géneros muito abundantes e muito frequentes foram: Phanerotoma

(Cheloninae) e Pseudapanteles Ashmead, 1898 (Microgastrinae) (Figura 8). Nenhum

género foi considerado predominante pelos indicadores ecoldgicos.

Figura 8. Aspecto geral de Pseudapanteles sp. (Microgastrinae).

No ponto de coleta 10, situado em uma mata galeria a montante de queda

d’agua na Fazenda Engenho Velho, o género Chelonus (Cheloninae) foi considerado

dominante, enquanto os demais foram considerados ndo dominantes (Tabela 11).

Tabela 11 — Braconidae de mata galeria (ponto de coleta 10) na Fazenda Engenho Velho no
municipio de Sdo Carlos, SP (n = nimero de individuos)

(continua)
indices

Subfamilia Género n réﬁa?ﬂ/ilng)}()? Dominéncia Abundancia Frequéncia
Cheloninae Chelonus* 10 40,00 D ma MF
Doryctinae Heterospilus 2 8,00 ND c F

Notiospathius 1 4.00 ND c F

Pedinotus 1 4,00 ND c F
Hormiinae Hormius 3 12,00 ND c F
Ichneutinae Lispixys 1 4,00 ND c F
Microgastrinae Apanteles 1 4.00 ND c F

Cotesia 1 4,00 ND c F
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Tabela 11 — Braconidae de mata galeria (ponto de coleta 10) na Fazenda Engenho Velho no
municipio de Séo Carlos, SP (n = nimero de individuos)

(concluséo)

indices
Subfamilia Género Zfﬁﬁgng/ig Dominédncia Abundancia Frequéncia
Microgastrinae Diolcogaster 1 4,00 ND c F
Promicrogaster 3 12,00 ND c F
Pambolinae Pambolus 1 4,00 ND c F
Total 25 100

ND = género ndo dominante; D = dominante; c = comum; ma = muito abundante; F = frequente; MF =
muito frequente. O asterisco indica género predominante por obtencgédo de categoria maxima em todos
os indices analisados.

Com relacéo a abundancia e frequéncia, 10 dos 11 géneros identificados

na amostra (90,91%) foram comuns e frequentes; e um género (9,09%) foi muito

abundante e muito frequente, sendo este Chelonus (Cheloninae). Pelos indicadores

ecolégicos, Chelonus (Cheloninae) foi considerado predominante, assim como no

ponto de coleta 5.

No ponto de coleta 11, situado em uma mata galeria a jusante de queda

d’agua na Fazenda Engenho Velho, o género Glyptapanteles Ashmead, 1904

(Microgastrinae) foi considerado dominante, enquanto os demais foram considerados

nao dominantes (Tabela 12).

Tabela 12 — Braconidae de mata galeria (ponto de coleta 11) na Fazenda Engenho Velho no
municipio de Sdo Carlos, SP (n = nimero de individuos)

indices
Subfamilia Género n ré;?;flin(%/io? Dominancia Abundéancia Frequéncia
Braconinae Bracon 8 5,00 ND c F
Euphorinae Meteorus 44 10,00 ND c F
Hormiinae Hormius 14 5,00 ND c F
Microgastrinae Apanteles 6 5,00 ND c F
Glyptapanteles* 17 30,00 D ma MF
Hypomicrogaster 2 5,00 ND c F
Promicrogaster 8 10,00 ND c F
Pseudapanteles 6 5,00 ND c F
Opiinae Utetes 4 10,00 ND c F
Pambolinae Pambolus 4 5,00 ND c F
Rogadinae Stiropius 2 10,00 ND c F
Total 20 100

ND = género ndo dominante; D = dominante; ¢ = comum; ma = muito abundante; F = frequente; MF =
muito frequente. O asterisco indica género predominante por obtengdo de categoria maxima em todos
os indices analisados.
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Com relagéo a abundancia e frequéncia, 10 dos 11 géneros identificados
na amostra (90,91%) foram comuns e frequentes; e um género (9,09%) foi muito
abundante e muito frequente, sendo este Glyptapanteles (Microgastrinae). Pelos
indicadores ecoldgicos, Glyptapanteles (Microgastrinae) (Figura 9) foi considerado

predominante.

Figura 9. Aspecto geral de Glyptapanteles sp. (Microgastrinae).

Vale registrar que 0s géneros coletados e a sua classificacdo em categorias
de indices de dominancia, abundancia e frequéncia refletem uma amostragem
pontual, sem compreender variagdes sazonais que influenciam a ocorréncia e
abundéncia de géneros de Braconidae (QUICKE, 2015). Assim, o resultado
encontrado esta diretamente relacionado a época da coleta e ao tamanho amostral,
ndo abarcando aspectos do ciclo de vida tanto dos parasitoides quanto dos
hospedeiros envolvidos.

Quanto a riqueza de géneros, o fragmento de mata mesdfila semidecidual
préximo a uma estreita faixa de pasto e ao sistema silvipastoril (Ponto 5), localizado
na Fazenda Canchim, bem como o sistema silvipastoril (Ponto 8) foram os ambientes
amostrados que apresentaram maior riqueza (Tabela 13). Conforme anteriormente
anotado, o sistema silvipastoril configura um habitat favoravel aos Braconidae em
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geral. Além do ponto de coleta 5, os demais pontos situados em fragmentos de mata
mesofila semidecidual (Pontos 1, 2, 3 e 4), com excecdo daquele na Fazenda
Engenho Velho (Ponto 9), apresentaram relativamente elevadas riqguezas de género
de Braconidae, o que pode estar relacionado com a menor perturbacdo do ambiente
e com a alta diversidade biologica observada nessa fitofisionomia (CIRELLI,
PENTEADO-DIAS, 2003; QUICKE, 2015).

Tabela 13 — Rigueza (S), abundéancia (N) e indices de diversidade (H’) e equitabilidade (J) de géneros,
calculados para cada ponto de coleta, com indicacdo da fitofisionomia do local

Fitofisionomia " onto de N S H' J
coleta
Mata mesdfila 1 25 15 2,51 0,95
semidecidual
Mata mesdfila ) 29 13 2,01 0,78
semidecidual
Mata_ me_soflla 3 24 13 2.2 0,86
semidecidual
Mata mesdfila 4 31 14 1,97 0,75
semidecidual
Mata mesdfila 5 41 17 2.35 0,83
semldemdual
Area de 6 7 5 1,47 0,92
reflo[estamento
Area de v 19 8 1,37 0,71
reflorestamento
Sistema. 3 63 17 1,58 0,57
silvipastoril
Mata_ me_soflla 9 12 7 1,47 0,76
semidecidual
Mata galeria 10 25 11 1,98 0,82
Mata galeria 11 20 11 2,18 Sneitl

Os pontos de coleta 10 e 11 estavam situados em matas galerias da
Fazenda Engenho Velho, que compdem um estreito corredor de vegetacdo cercado
por cultivo de cana-de-acucar. Embora a riqueza de géneros tenda a declinar com a
reducdo de habitat (KRUESS; TSCHARNTKE, 2000), essa fitofisionomia apresentou
riqgueza de géneros somente inferior aquela observada no sistema silvipastoril e nos
fragmentos de mata. Esse tipo de ambiente também nao costuma ser o preferido de
Braconidae, por tender a ser umido e fresco (JUILLET, 1964), entretanto, configura

um ecossistema complexo e mantenedor de alta biodiversidade, que pode oferecer
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uma ampla gama de hospedeiros aos parasitoides (CIRELLI; PENTEADO-DIAS,
2003).

Os maiores valores do indice de diversidade de Shannon para os géneros
de Braconidae foram observados em fragmentos florestais (Pontos 1, 2, 3 e 5) e matas
galerias (Pontos 10 e 11), ao passo que 0s menores valores foram encontrados em
areas de reflorestamento (Pontos 6 e 7) e em um fragmento de mata mesdfila
semidecidual (Ponto 9).

Os valores relativamente elevados encontrados, em geral, em fragmentos
de mata mesdfila semidecidual indicam uma diversidade rica em consonéncia com a
alta diversidade bioldgica esperada para esse tipo de ambiente. Possiveis razdes ja
foram apresentadas para a maior riqueza também observada nesses locais.

As amostras obtidas nos pontos de coleta situados em matas galerias
igualmente apresentaram uma alta diversidade. A area caracterizada por essa
fitofisionomia é relativamente estreita e isolada das demais areas estudadas e cercada
por monocultura de cana-de-agucar, o que poderia sugerir uma menor diversidade e
equitabilidade (KRUESS; TSCHARNTKE, 2000). No entanto, a semelhanca do que foi
anotado para a riqueza no ambiente, esse resultado pode estar relacionado a sua
complexidade e consequente diversidade de hospedeiros e nichos, evidenciando a
importancia da preservacao dessa vegetacao.

O fragmento de mata mesdfila semidecidual na Fazenda Engenho Velho
(Ponto 9) e as areas de reflorestamento na Fazenda Canchim (Pontos 6 e 7)
apresentaram os menores valores de diversidade. Esse fragmento de mata esta
conectado aos fragmentos de mata da Fazenda Canchim exatamente pelas areas de
reflorestamento, que funcionam como corredor ecoldgico. Essa conexao é importante
porque tende a atenuar os efeitos negativos do isolamento de hébitats sobre
populacdes de parasitoides, como a reducdo da diversidade e da abundancia
(KRUESS; TSCHARNTKE, 2000). No recorte pontual desse estudo, essa atenuacao
nao foi observada ja que os indices de diversidade foram baixos, assim como a
rigueza e a abundéancia de Braconidae, que foram as menores entre 0s locais
amostrados, tanto para o fragmento quanto para as areas de reflorestamento.
Contudo, para que o efeito do corredor ecologico sobre a comunidade de Braconidae
nesse fragmento de mata pudesse ser avaliado, seria necessaria uma amostragem
extensa por um longo periodo (a0 menos um ano), com a afericdo, portanto, das

dindmicas populacionais envolvidas.
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Em pesquisa anteriormente realizada na Fazenda Canchim e ja referida,
Pereira (2009) igualmente encontrou maior diversidade em fragmento de mata
mesofila semidecidual, seguido por sistema agrossilvipastorii e areas de
reflorestamento.

Com relacdo a equitabilidade, os maiores indices de Pielou foram
observados em um fragmento de mata mesofila semidecidual (Ponto 1), seguido por
area de reflorestamento (Ponto 6) e mata galeria (Ponto 11).

Fragmentos de mata mesofila semidecidual e matas galerias com um
elevado indice de equitabilidade, indicando uma diversidade uniformemente
distribuida entre os géneros, estdo em consonancia com a alta diversidade biolégica
esperada para esses tipos de ambiente.

Ja a area de reflorestamento, embora tenha assinalado uma elevada
equitabilidade, apresentou os menores valores de abundancia (cinco individuos
identificados em género), riqueza (cinco géneros) e um dos menores indices de
diversidade.

O menor indice de equitabilidade foi encontrado no sistema silvipastoril
(Ponto 8), o que significa a menor uniformidade de géneros entre as fitofisionomias
estudadas. Entre os ambientes amostrados € aquele mais homogéneo, com uma
espécie de graminea dominante e cerca de sete espécies de arvores, além de contar
com a constante circulacdo de gado, componente ausente dos demais ambientes. O
baixo indice podem estar relacionado com essa homogeneidade e certamente esta
relacionado com a dominancia de um unico género de Braconidae (Meteorus,
Euphorinae), correspondente a aproximadamente 58% do total de individuos
coletados no local.

Pereira (2009), ao revés, em estudo realizado na Fazenda Canchim,
encontrou uma maior equitabilidade no sistema agrossilvipastoril do que na area de
reflorestamento. A discrepancia pode decorrer do fato desses dois ambientes, a
epoca, serem recém implantados, além da diferenca no tempo de amostragem.
Comparactes também sédo dificultadas pelo reduzido tamanho amostral do presente
trabalho, que podem néo refletir a diversidade efetiva dos ambientes por ndo captar
flutuacbes de abundancia e riqgueza de géneros ao longo do ano (QUICKE, 2015).

Particularmente, quanto aos géneros capturados em cada ponto de coleta,
observamos que, em regra, aqueles mais abundantes foram considerados

predominantes pelos indices de frequéncia, abundancia e dominancia (Tabela 14).
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Tabela 14 — Géneros de maior abundancia em cada ponto de coleta, com indicacdo da proporcéo de
individuos coletados em relacao ao total de individuos identificados até género, bem
como da fitofisionomia do local

. . Ponto de " Abundancia
Fitofisionomia Género .
coleta relativa (%)
Matq mefs,oflla 1 Chelonus 15,38
semidecidual
Matq megoflla 2 Phanerotoma* 44,83
semidecidual
Matq mefs,oflla 3 Phanerotoma* 33,33
semidecidual
Matq me;oflla 4 Phanerotoma* 48,39
semidecidual
Mata_ me;oflla 5 Chelonus* 34,15
semidecidual
Area de 6 Allorhogas 42,86
reflorestamento
Area de 7 Phanerotoma* 63,16
reflorestamento
Sistema silvipastoril 8 Meteorus* 61,54
Mata mesofila Phanerotoma e
s 9 25,00
semidecidual Pseudapanteles
Mata galeria 10 Chelonus* 40,00
Mata galeria 11 Glyptapanteles* 30,00

O asterisco indica género predominante no ponto de coleta por obtencao de categoria maxima nos
indices de dominancia (KATO; YAMASHITA, 1952), abundéancia e frequéncia (SILVEIRA NETO et al.,
1976).

Quanto ao género Allorhogas, o mais abundante no ponto de coleta 6,
situado em uma area de reflorestamento, vale anotar que é especioso na regido
Neotropical e esta associado a diversas familias de plantas vasculares,
desempenhando diferentes estratégias de fitofagia, como a inducdo de galhas em
sementes, caules, frutos e botdes florais, a predacédo de sementes e o inquilinismo
fitofago em galhas produzidas por outros insetos (JOELE; ZALDIVAR-RIVERON;
PENTEADO-DIAS, 2021) (Figura 10). Provavelmente, portanto, os individuos

coletados estavam associados a alguma planta presente na area em questéao.
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Figura 10. Aspecto geral de Allorhogas sp. (Doryctinae).

b

Quanto a estratégia de vida adotada, 34 dos géneros de Braconidae
identificados no estudo sdo endoparasitoides cenobiontes (72,34% do total de 47
géneros), apresentando a maior abundancia também, com 246 individuos (Tabela 15).
Tabela 15 — Estratégia de histéria de vida dos géneros identificados em fragmentos de mata mesdéfila

semidecidual, areas de reflorestamento, sistema silvipastoril e matas galerias do
municipio de Sao Carlos (n = nimero de individuos)

(continua)
" R Estratégia de histora
Subfamilia Género de vida
: : endoparasitoide
Acampsohelconinae Urosigalphus cenobionte 4
. , endoparasitoide
Agathidinae Plesiocoelus cenobionte 1
" endoparasitoide
Alysiinae Asobara cenobionte 1
- : endoparasitoide
Aphidiinae Adialytus cenobionte 1
Aphidius endopargsnmde 1
cenobionte
- endoparasitoide
Brachistinae Eubazus cenobionte 1
Nealiolus endopargsnmde 1
cenobionte
Braconinae Bracon ectoparasitoide 8

idiobionte
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Tabela 15 — Estratégia de histéria de vida dos géneros identificados em fragmentos de mata mesdéfila
semidecidual, areas de reflorestamento, sistema silvipastoril e matas galerias do

municipio de S&o Carlos (n = nimero de individuos)

(continuacao)

Subfamilia Género Estratégia de histora n
de vida
Cenocoeliinae Cenocoelius endoparasitoide 5
cenobionte
Cheloninae Ascogaster endoparasitoide 1
cenobionte
Chelonus endoparasitoide 32
cenobionte
Leptodrepana endoparasitoide 5
cenobionte
Phanerotoma endoparasitoide 58
cenobionte
Doryctinae Allorhogas fitofago 4
Barbalhoa ectoparasitoide 1
idiobionte
Callihormius ectoparasitoide 1
idiobionte
Heredius ectoparasitoide 3
idiobionte
: ectoparasitoide
Heterospilus diobionte 10
Johnsonius ectoparasitoide 1
idiobionte
Neoheterospilus ectoparasitoide 3
idiobionte
i : ectoparasitoide
Notiospathius idiobionte 1
Pedinotus ectoparasitoide 1
idiobionte
Ptesimogastroides Sl PRSIl 2
idiobionte
Euphorinae Leiophron endopargsnmde 9
cenobionte
Meteorus endoparasitoide 44
cenobionte
Syntretus endoparasitoide 1
cenobionte
Homolobinae Exasticolus endoparasitoide 5
cenobionte
Hormiinae Hormius ectoparasitoide 14
idiobionte
Ichneutinae Lispixys endoparasitoide 1

cenobionte
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Tabela 15 — Estratégia de histéria de vida dos géneros identificados em fragmentos de mata mesdéfila
semidecidual, areas de reflorestamento, sistema silvipastoril e matas galerias do
municipio de S&o Carlos (n = nimero de individuos)

(concluséo)

Subfamilia Género Estratégia de histora n
de vida

Ichneutinae Paroligoneurus endoparasitoide 1
cenobionte

Macrocentrinae  Macrocentrus endoparasitoide 1
cenobionte

Microgastrinae Alphomelon endopar§3|t0|de 4
cenobionte

Apanteles endoparasitoide 6
cenobionte

Cotesia endoparasitoide 5
cenobionte

Diolcogaster endoparasitoide 4
cenobionte

Dolichogenidea endoparasitoide 3
cenobionte

endoparasitoide
Glyptapanteles cenobionte 17
: endoparasitoide

Hypomicrogaster cenobionte 2

Papanteles endoparasitoide 9
cenobionte

Promicrogaster endoparasitoide 8
cenobionte

Pseudapanteles endoparastivice 6
cenobionte

Opiinae Opius endoparq3|t0|de 9
cenobionte

Utetes endoparasitoide 4
cenobionte

Orgilinae Orgilus endoparq3|t0|de 4
cenobionte

Pambolinae Pambolus ectoparasitoide 4
idiobionte

Rogadinae Aleiodes endoparasitoide 5
cenobionte

Stiropius endoparasitoide 5
cenobionte

Total 299

Por outro lado, 12 dos géneros identificados sdo géneros ectoparasitoides

idiobiontes (25,53% do total de 47 géneros), com uma abundancia de 49 individuos.

Apenas um género identificado foi classificado como fitofago: Allorhogas

(Doryctinae), com quatro individuos coletados.
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Esses resultados estdo em consonancia com a propor¢cdo de
endoparasitoides cenobiontes e ectoparasitoides idiobiontes para a fauna brasileira
de Braconidae observada em estudos anteriores, em que endoparasitoides
cenobiontes foram mais frequentes do que ectoparasitodes idiobiontes (CIRELLI;
PENTEADO-DIAS, 2003; RESTELLO; PENTEADO-DIAS, 2006; PEREIRA, 2009).

Cabe ressaltar que os indices utilizados para a descricdo da fauna e a
proporcao da biologia das vespas parasitoides refletem uma amostragem pontual da
comunidade de Braconidae, sem capturar a dinamica envolvida nas populacdes que
ocupam esses ambientes. Além disso, possivelmente, ha fatores que influenciam
variagcbes nessas medidas, como, por exemplo, as diferentes fitofisionomias
envolvidas e a sazonalidade. Para que isso pudesse ser assimilado e os resultados
extrapolados, entretanto, seria necessario um maior niumero de armadilhas por local
e um maior tempo de amostragem (ao menos um ano) (QUICKE, 2015).

Por fim, anota-se que as imagens de alguns dos espécimes que foram

identificados em género encontram-se no Apéndice.

4.2. IDENTIFICACAO DOS TAXONS POR DNA BARCODING

Para os 339 espécimes de Braconidae coletados, foram obtidas 160
sequéncias COI que foram submetidas ao processo de DNA Barcoding. Encontraram
correspondéncia com sequéncias depositadas no repositério publico do BOLD, 49
sequéncias, sendo 19 delas correspondentes a membros da subfamilia
Microgastrinae, em seis diferentes géneros (Alphomelon, Apanteles, Cotesia,
Diolcogaster, Glyptapanteles e Hypomicrogaster); duas correspondentes a subfamilia
Doryctinae, em um mesmo género interino (doryctMalaise01); e 28 correspondentes
a subfamilia Euphorinae, em um Unico género (Meteorus) (Figura 11).
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Meteorus

Hypomicrogaster

Glyptapanteles
doryctMalaise01
Diolcogaster
Cotesia
Apanteles
Alphomelon

sem correspondéncia

0 20 40 60 80 100 120

Figura 11. NGmero, por género, de correspondéncias encontradas entre sequéncias COI consultadas
e 0 banco de dados publico da plataforma BOLD. E indicado, ainda, o nimero de sequéncias
consultadas que ndo encontraram correspondéncia no banco de dados.

Embora ndo fosse o escopo do estudo, dois espécimes de Glyptapanteles
foram identificados em nivel de espécie: Glyptapanteles nealweberi e Glyptapanteles
Whitfield115 (epiteto especifico interino) (Tabela 16). E o primeiro registro da espécie
Glyptapanteles nealweberi Arias-Penna, 2019 para o Brasil, que foi descrita para a
Costa Rica e apresenta registros em Honduras, Panama e Argentina (BOLD
SYSTEMS, 2023). E uma espécie endoparasitoide cenobionte solitaria de larvas de
macrolepitopteros da familia Erebidae (ARIAS-PENNA et al., 2019).

Quanto aos espécimes identificados como Meteorus, todos pertencem a
um mesmo Barcode Index Number (BIN). Assim, as sequéncias COI e, portanto, 0s
espécimes correspondentes, podem ser agrupados em uma unidade semelhante a
espécie (RATNASINGHAM; HEBERT, 2013). Essa constatacdo, somada ao alto
namero de espécimes em relagcdo aos demais géneros e a sua ocorréncia massiva
em uma mesma amostra (26 dos 28 espécimes foram coletados na amostra do
sistema silvipastoril, na Fazenda Canchim), ajustam-se ao possivel habito de vida
desse parasitoide. Espécies de Meteorus sédo endoparasitoides cenobiontes de larvas
de Lepidoptera e Coleoptera, que podem apresentar habito gregario (SHARKEY et al.,
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2021), quando muitos individuos de uma mesma espécie alimentam-se de um mesmo
hospedeiro (SHARKEY; FERNANDEZ, 2006). Além disso, algumas espécies podem

estar associadas ao cultivo de determinadas plantas.

Tabela 16 — Resultados obtidos a partir da analise de DNA Barcoding, com indicagéo de subfamilia e
género identificados morfologicamente, nimero de pares de bases da sequéncia COI,
identificacdo por DNA Barcoding e Barcode Index Number ID (BIN ID) correspondente

(continua)

Morfologia pglrgrsngreobiie DNA Barcoding BIN ID
Cenocoeliinae/Cenocoelius 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Ascogaster 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Microgastrinae/Apanteles 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 649 pb - -
Cheloninae/Leptodrepana 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Glzggall\f)vaegt:rlies BOLD:ACE4132
Doryctinae/Ptesimogastroides 658 pb doryctMalaise01 BOLD:ADY4027
Microgastrinae (macho) 658 pb Diolcogaster BOLD:ADH6970
Hormiinae/Hormius 655 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Microgastrinae/Papanteles 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Opiinae/Opius 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Rogadinae/Aleiodes 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 522 pb - -
Rogadinae/Aleiodes 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Orgilinae/Orgilus 658 pb - -
Microgastrinae/Dolichogenidea 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 535 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Glyptapanteles BOLD:AAA2816
Homolobinae/Exasticolus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -

Microgastrinae/Papanteles 658 pb - -
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Tabela 16 — Resultados obtidos a partir da analise de DNA Barcoding, com indicacéo de subfamilia e
género identificados morfologicamente, nimero de pares de bases da sequéncia COlI,
identificacdo por DNA Barcoding e Barcode Index Number ID (BIN ID) correspondente

(continuacao)

Morfologia pe’:lrgrsngreobiie DNA Barcoding BIN ID
Microgastrinae/Diolcogaster 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Opiinae/Utetes 612 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Hypomicrogaster BOLD:ACE8258
Microgastrinae/Apanteles 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Doryctinae/Heterospilus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Microgastrinae/Papanteles 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb - -
Opiinae/Opius 612 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Acampsohelconinae/Urosigalphus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Homolobinae/Exasticolus 658 pb - -

Euphorinae/Meteorus 560 pb - -
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Tabela 16 — Resultados obtidos a partir da analise de DNA Barcoding, com indicacéo de subfamilia e
género identificados morfologicamente, nimero de pares de bases da sequéncia COlI,
identificacdo por DNA Barcoding e Barcode Index Number ID (BIN ID) correspondente

(continuacao)

Morfologia pe’:lrgrsngreobiie DNA Barcoding BIN ID
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Acampsohelconinae/Urosigalphus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Microgastrinae/Apanteles 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 637 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Doryctinae/Barbalhoa 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Opiinae/Opius 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Diolcogaster BOLD:ADW7655
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Microgastrinae/Dolichogenidea 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Pambolinae/Pambolus 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb Meteorus BOLD:AAX4327
Microgastrinae (macho) 446 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Apanteles BOLD:AAN7915
Doryctinae/Ptesimogastroides 658 pb doryctMalaise01 BOLD:ADY4027
Doryctinae/Allorhogas 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 529 pb - -
Microgastrinae/Cotesia 658 pb Cotesia BOLD:AAC0471
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Microgastrinae/Promicrogaster 658 pb - -
Microgastrinae/Diolcogaster 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Diolcogaster BOLD:AAF5701
Doryctinae/Heterospilus 658 pb - -
Cheloninae/Chelonus 531 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb - -
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Tabela 16 — Resultados obtidos a partir da analise de DNA Barcoding, com indicacéo de subfamilia e
género identificados morfologicamente, nimero de pares de bases da sequéncia COlI,
identificacdo por DNA Barcoding e Barcode Index Number ID (BIN ID) correspondente

(continuacao)

Morfologia pe’:lrgrsngreobiie DNA Barcoding BIN ID
Microgastrinae (macho) 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Diolcogaster BOLD:ADH6970
Microgastrinae (macho) 658 pb Diolcogaster BOLD:ADH6970
Microgastrinae (macho) 658 pb Diolcogaster BOLD:ADH6970
Opiinae/Utetes 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb - -
Microgastrinae/Pseudapanteles 658 pb - -
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb Glyptapanteles BOLD:ACE8951
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Diolcogaster BOLD:ADH6970
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Braconinae/Bracon 658 pb - -
Rogadinae/Stiropius 658 pb - -
Euphorinae/Meteorus 658 pb - -
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb Glyptapanteles BOLD:ACE4132
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb - -
Microgastrinae/Hypomicrogaster 658 pb Hypomicrogaster BOLD:ACE8258
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb Gxﬁ?ta;ipe?gﬁlgs BOLD:AEY7511
Hormiinae/Hormius 658 pb - -
Microgastrinae/Promicrogaster 658 pb - -
Doryctinae/Neoheterospilus 658 pb - -
Braconinae/Bracon 650 pb - -
Microgastrinae/Alphomelon 658 pb Alphomelon BOLD:AAE2209
Microgastrinae/Alphomelon 658 pb Alphomelon BOLD:AAE2209
Microgastrinae/Alphomelon 658 pb Alphomelon BOLD:AAE2209
Microgastrinae/Papanteles 658 pb - -
Microgastrinae/Papanteles 658 pb - -
Doryctinae/Heredius 658 pb - -
Microgastrinae (macho) 658 pb - -
Microgastrinae/Glyptapanteles 658 pb - -
Hormiinae/Hormius 655 pb - -
Microgastrinae/Papanteles 658 pb - -
Microgastrinae/Papanteles 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Doryctinae/Heterospilus 658 pb - -
Braconinae/Bracon 658 pb -

Microgastrinae (macho) 658 pb - -

Cheloninae/Phanerotoma

506 pb
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Tabela 16 — Resultados obtidos a partir da analise de DNA Barcoding, com indicacéo de subfamilia e
género identificados morfologicamente, nimero de pares de bases da sequéncia COl,
identificacdo por DNA Barcoding e Barcode Index Number ID (BIN ID) correspondente

(concluséo)

Morfologia Namero de DNA Barcoding BIN ID
pares de base
Cheloninae/Chelonus 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Braconinae/Bracon 658 pb - -
Opiinae/Opius 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -
Cheloninae/Phanerotoma 658 pb - -

A baixa proporcdo (30,6% do total de sequéncias consultadas) na
identificacdo de espécimes pelo processo de DNA Barcoding demanda algumas
ponderacdes.

Embora esse processo seja relativamente rapido, possibilitando a
identificacdo de espécimes sem que seja necessario um alto nivel de especializacéo
taxonbmica, ele ndo prescinde da taxonomia. Um dos pré-requisitos para que a
identificacdo aconteca é a existéncia de um acervo de referéncia com sequéncias
atribuidas a um taxon previamente identificado morfologicamente (codigos de barras
de DNA ou DNA barcodes) (COLLINS; CRUICKSHANK, 2012). Alias, essa afericdo
deve ser precisa, sob pena de gerar incertezas na utilizacdo desses acervos
(COLLINS; CRUICKSHANK, 2012).

Ademais, para que esse processo seja eficiente, é necessario que o banco
de dados consultado seja robusto. A probabilidade de que o DNA Barcoding seja bem-
sucedido é maior para grupos bem conhecidos e amplamente amostrados, com
extenso estudo morfolégico e genético (MEYER; PAULAY, 2005). No presente
trabalho, o grupo que apresentou maior sucesso na identificacdo por barcode (seis
dos oito géneros identificados) foi Microgastrinae, uma das subfamilias de Braconidae
mais bem representadas no BOLD, com cerca de 83% dos géneros com sequéncias
registradas (FERNANDEZ-TRIANA et al., 2020). Desse modo, a robustez pretendida
exigiria uma forca-tarefa global e intensa, na medida em que, estimativas de 2010,
apontavam que 98% das espécies de insetos ainda ndo haviam tido suas sequéncias
COlI depositadas em uma plataforma como o BOLD (VIRGILIO et al., 2010).
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Esse cenario vem se modificando e ha grupos e regibes bem
representadas nessa biblioteca de sequéncias, possibilitando a utilizacdo de uma
ferramenta versatil para a descricao e o estudo de comunidades e interacdes entre 0s
seus membros (WIRTA et al., 2016). No entanto, essa nao € a realidade brasileira.

A biodiversidade neotropical e destacadamente a biodiversidade brasileira
sdo sub-amostradas e estdo pouco representadas na plataforma BOLD. Para a familia
Braconidae, ha 227 registros publicos de sequéncias COI referentes a espécimes
coletados no Brasil, distribuidos em 31 espécies. Apenas sete desses espécimes
estdo depositados em instituicbes brasileiras (BOLD SYSTEMS, 2023).
Comparativamente, possuem mais registros espécimes coletados em paises como:
Argentina (883 registros, 13 espécies); Peru (413 registros, 13 espécies); Venezuela
(335 registros, 32 espécies); Colémbia (245 registros, 30 espécies); e Equador (236
registros, 94 espécies) (BOLD SYSTEMS, 2023).

Desse modo, a eficiéncia da utilizacdo de DNA Barcoding para a
identificacdo de espécimes no Brasil ainda depende de investimentos em estudo
taxondmicos integrativos para que a biblioteca de sequéncias de referéncia seja
representativa de sua biodiversidade.

Tanto a identificacéo por DNA barcoding quanto a identificacdo morfolégica
séo diferentes abordagens para uma mesma finalidade, podendo ser igualmente
rapidas e confidveis. Contudo, a utilizacdo de uma ou outra dependera das
circunstancias concretas, como o repositério disponivel para consulta ou 0 grupo
estudado, podendo ser utilizadas concomitantemente inclusive (DAYRAT, 2005).

Sob outra perspectiva, a utilizagdo de BINs, unidades taxondmicas
definidas molecularmente, tem se mostrado uma ferramenta prética para a avaliacdo
da diversidade de espécies e sua rigueza em comunidades ecolbégicas pouco
conhecidas e amplamente ndo descritas e com um repositério de sequéncias pouco
abrangente (DEWAARD et al., 2019; PENTINSAARI et al.,, 2020b). Apresenta-se,
assim, como uma alternativa objetiva a utilizacdo de unidades taxondmicas
operacionais baseadas em morfologia (“morfoespécies”) para a quantificagédo de
diversidade (DEWAARD et al., 2019). Como vantagem, ainda, os BINs encontram-se
associados a registros permanentes depositados no BOLD (DEWAARD et al., 2019)
e permitem que BINs revelados em estudos sejam relacionados a espécies
previamente descritas (WIRTA et al., 2016).



59
Resultados e Discussao

A aplicacdo do BOLD como ferramenta de estimativa do numero de
espécies coletadas, porém, ndo estd no escopo desse trabalho. Para que isso
pudesse ocorrer, a metodologia precisaria ser ajustada, com um maior e mais
abrangente esforco amostral por exemplo. No caso, somente cerca de 47,2% dos
espécimes analisados tiveram suas sequéncias COI recuperadas, com diferentes
taxas de sucesso entre os ambientes analisados.

Feitas essas consideracdes, os dados permitem afirmar que, no contexto
regional em que o estudo foi realizado, a utilizagdo do DNA Barcoding né&o foi eficiente
para a identificacdo da totalidade dos espécimes. Contudo, mesmo com uma
amostragem pontual, foram obtidas cerca de 160 sequéncias COI, que seréo
depositadas no repositério BOLD, contribuindo para estudos futuros de identificacéo

e diversidade.

4.3. DESCRICAO DE NOVA ESPECIE

Foi verificada a ocorréncia de uma nova espécie do género Eubazus Nees,
1814 (Brachistinae) para o Brasil. Esse género € cosmopolita e composto por
endoparasitoides cenobiontes solitarios de ovos de Coleoptera, principalmente da
familia Curculionidae (ACHTERBERG, 2000; SHARKEY; ACHTERBERG, 2021).

Esse resultado concorda com Quicke (2015), segundo o qual faunas menos
investigadas sdo mais propensas a revelar um maior nimeros de taxons nao
descritos. Considerando a amostragem restrita espaco e temporalmente, com 339
espécimes analisados, a descricAo de uma nova espécie revela a diversidade
subestimada de Braconidae para regido Neotropical e Brasil e indica que o seu

conhecimento exigird um amplo esfor¢co de coletas e de novos estudos taxonémicos.

Género Eubazus Nees, 1814

Espécie tipo (designada por Viereck, 1914): Eubazus pallipes Nees, 1814 [lost].

Eubazus sp. n.

(Figuras 12-17)
Descricdo. Fémea (Figura 12). Comprimento do corpo 3,2 mm, comprimento da asa
anterior 3,0 mm.
Coloragéo (Figuras 12, 13). Corpo em sua maior parte amarelo. Area média da regido

frontal até os ocelos marrom-escura. Mandibula amarelo-palida com dentes marrom-
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escuros. Base da antena e flagelomeros marrom-escuros, escapo e pedicelo marrom-
amarelados. Area anterior do pronoto marrom-escura. Mesoscuto com uma mancha
marrom-escura na parte externa dos notaulices. Sulco subalar e dorso da mesopleura
marrom-escuros. Area do esternaulo e ventre do mesossoma marrom-escuros. Asas
ligeiramente infuscadas, veias e pterostigma marrom-escuros. Pernas amarelas,
exceto tibia e tarsos das pernas posteriores, que sdo marrom-amarelados. Mancha
marrom-escura na face posterior da tibia traseira e na area apical dos dois ultimos
tergitos.

Cabeca. Coberta de cerdas. Em vista frontal, face setosa, lisa, ligeiramente divergindo
posteriormente. Fovea tentorial profunda. Clipeo cerca de 2 x mais largo do que alto;
sua margem ventral esculpida; sutura clipeal distinta (Figura 14). Mandibula com
dente superior mais longo do que o dente inferior. Palpo maxilar com 4 segmentos,
palpo labial com 3 segmentos. Face com uma pequena projecéo abaixo da base da
antena. Fronte lisa, com maior quantidade de cerdas em relagdo ao restante da
cabeca. Vértice liso, esparsamente setoso. Carena occipital completa, unindo-se a
carena hipostomal acima da base mandibular. Em vista dorsal, cabeca cerca de 1,3 x
mais larga do que longa; distancia ocular-ocelar 4,6 x o diametro maximo do ocelo
lateral, disténcia pds-ocelar 0,2 x a disténcia ocular-ocelar; ocelos dispostos de forma
eliptica em um triangulo equilatero; ttmpora arredondada, com didmetro transversal
do olho 0,7 x mais longo do que a témpora (Figura 15). Olho em vista lateral 0,9 x
mais alto do que largo. Antena com 27 antenémeros. Escapo mais longo do que largo.
Pedicelo ligeiramente mais longo do que largo. Primeiro flageldbmero com abertura
glandular basal na face externa, 1,2 x mais longo do que o segundo. Ultimo
flagelédmero apicalmente pontiagudo.

Mesossoma (Figura 16). Em vista lateral, 1,4 x mais longo do que alto. Pronoto
areolado-rugoso a rugoso-confuso. Propleura com sulco largo em forma de V'
medialmente. Aba propleural arredondada. Mesoscuto, em vista lateral, arredondado,
com uma carena que se encontra anteriormente com o0s notaulices. Notaulices
profundamente areolados, com uma carena longitudinal que comeca na area anterior
do mesoscuto e termina proximo ao sulco escutelar. Lobo médio do mesoscuto
pontuado anteriormente, lobos laterais lisos, esparsamente setosos e com carenas
laterais distintas. Sulco escutelar largo e crenulado. Escutelo liso e setoso.
Mesopleura setosa, com sulco pré-coxal profundamente marcado e areolado. Carena

epicnemial presente. Carena pospectal ausente. Metapleura areolada-rugosa e
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esparsamente setosa. Metanoto areolado-rugoso. Propdédeo esculturado, com uma
carena transversal claramente definida, além de uma carena mediana longitudinal que
se estende apenas até a metade anterior do propodeo. Aréola propodeal ausente.
Pernas. Fémur posterior 3,1 x mais longo do que largo medialmente (Figura 12).
Espinho interno da tibia posterior cerca de 0,4 x o comprimento do basitarso. Garra
tarsal simples, sem lobo basal.

Asas. Asa anterior: pterostigma largo, 4,0 x mais longo do que largo, com veia r
surgindo de seu meio. Veia r com o mesmo comprimento da largura do pterostigma.
Veia 2-SR 2,1 x mais longa do que veia r. Veia SR1+3-RS terminando
aproximadamente na metade entre o apice do pterostigma e o 4pice da asa. Veia 1-
R1 0,8 x mais longa do que pterostigma. Veia 1-SR ausente. Veia 1-M reta e 1,3 x
mais longa do que veia 1-SR+M. Veia cu-a pos-furcal. Veia r-m ausente, portanto,
segunda célula submarginal aberta distalmente. Veia transversal CUlb ausente,
portanto, segunda célula subdiscal aberta distalmente. Veia CUla completa, curvando
suavemente e alcancando a margem posterior da asa. Veia m-cu antefurcal. Primeira
célula subdiscal e primeira célula submarginal presentes. Asa posterior: veia M+CU
1,1 x mais longa do que veia 1-M. Veia 2-SC+R longitudinal. Veia cu-a reta. Célula
subbasal grande.

Metassoma. Metassoma 0,7 x mais longo do que cabeca e mesossoma combinados.
Primeiro tergito esculturado, sem carena dorsal convergindo basalmente, constricto
perto da base com largura apical 1,3 x maior do que seu comprimento e 1,7 x mais
longo do que largura basal. Tergitos restantes polidos, majoritariamente glabros.
Hipopigio curto, majoritariamente glabro, formando um &angulo reto. Ovipositor e
bainhas com quase o mesmo comprimento do metassoma (Figura 12). Bainha do
ovipositor setosa, com cerdas distintamente longas em toda a sua extensao.

Macho (Figura 13). Comprimento do corpo 3,1 mm, comprimento da asa anterior 3,1
mm. Cabeca cerca de 1,5 x mais larga do que longa em vista dorsal; distancia ocular-
ocelar 4,0 x diametro do ocelo lateral, distancia pos-ocelar 0,3 x distancia ocular-
ocelar; antena com 30-31 antendmeros; primeiro flagelébmero 1,1 x mais longo do que
o0 segundo. Mesossoma 1,5 x mais longo do que alto em vista lateral. Pernas com
fémur posterior 2,8 x mais longo do que largo medialmente. Asa anterior com
pterostigma 3,8 x mais longo do que largo; veia r 0,8 x mais longa do que largura do
pterostigma; veia 2-SR 2,4 x mais longa do que veia r; veia 1-R1 0,6 x mais longa do

que pterostigma; veia 1-M 1,2 x mais longa do que 1-SR+M. Asa posterior com veia
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M+CU 1,3 x mais longa do que 1-M. Metassoma 0,5 x mais longo do que cabeca e
mesossoma combinados em vista lateral; primeiro tergito com largura apical 0,7 % seu

comprimento. No restante, semelhante ao hol6tipo.

i P & "" . =]

Figuras 12-17. Eubazus sp. n. 12-13, habito, lateral; 12, holétipo, fémea; 13, paréatipo, macho; 14-17,
holétipo, fémea; 14, cabeca, frontal; 15, cabeca, dorsal; 16, cabeca e mesossoma, lateral; 17, habito,
dorsal.
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Diagnose. A nova espécie € mais proxima de Eubazus discrepans (Papp, 2005)
(Brasil) e Eubazus longitempora (Papp, 2005) (Coldmbia), mas é facilmente separada
dessas espécies por ter a asa anterior com a veia SR1+3-SR curva, alcancando a
margem da asa entre o pterostigma e o apice da asa, a asa posterior com a veia cu-a
reta e por sua coloracao Unica dentro do género, sendo quase inteiramente amarela.
A nova espécie também é distinta de Eubazus longitempora por nado ter a veia CUlb
na asa anterior e o lobo da garra tarsal, e de Eubazus discrepans por ter o ovipositor

mais curto do que o corpo.

Distribuicdo. Neotropical. Conhecida apenas para a localidade-tipo de Séao Carlos,

Sao Paulo, Brasil.

Material-tipo. Holotipo: fémea (#DCBU 520.840), "Brasil-SP, Sdo Carlos, Fazenda
Paraizo, S 21° 58' 30" W 47° 49' 40", armadilha Malaise (900 m), 11.ix.2021, A.S.
Soares col.". Parétipo: 1 macho (#DCBU 500.304), "Brasil-SP, Sdo Carlos, Fazenda
Canchim-EMBRAPA, S 21° 57' 40.24" W 47° 51' 5.40", armadilha Malaise, 10.ix.2021,
A. S. Soares & C R. Montoya col.".
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5. CONCLUSOES

No presente trabalho, primariamente, buscou-se identificar em subfamilia e
género os Braconidae coletados em areas contiguas do municipio de Sao Carlos/SP,
por meio de caracterizacdo morfolégica e molecular, bem como caracterizar a
comunidade de Braconidae nessas areas por meio de indices faunisticos.

A partir da identificagdo morfolégica, todos os individuos foram identificados
até género, exceto os machos da subfamilia Microgastrinae. Géneros da subfamilia
Cheloninae foram predominantes em seis das oito areas amostradas (de um total de
11) em que um género foi predominante. O sistema silvipastoril foi a &rea em que se
observou maior abundancia e riqueza de géneros de Braconidae, o que possivelmente
esta relacionado com o ambiente favoravel ao grupo, comum em areas de cultivo
agricola. Por outro lado, maiores diversidade e equitabilidade foram observadas em
fragmentos de mata mesdfila semidecidual e em matas galerias, em consonancia com
a alta diversidade biologica esperada para esses tipos de fitofisionomia. Além disso,
confirmou-se a maior propor¢ao de géneros endoparasitoides cenobiontes em relacao
a ectoparasitoides idiobiontes, que vem sendo observada para a fauna brasileira de
Braconidae.

A identificacdo molecular, por barcode, embora relativamente mais rapida
do que a morfoldgica, possibilitou a identificacdo de apenas uma pequena parcela dos
espécimes. Essas particularidades revelam que apesar da mesma finalidade, a
utilizacao de uma ou outra estratégia de identificacdo pode variar conforme o contexto
apresentado. Particularmente quanto a identificacdo molecular, a baixa taxa de
sucesso indica a necessidade de maior robustez da biblioteca de referéncia de
sequéncias barcode e maior incluséo das biodiversidades neotropical e principalmente
brasileira, sub-amostradas e sub-representadas na atualidade.

Considerando o carater exploratério do estudo, conclui-se que houve
contribui¢cdo para o conhecimento da diversidade de Braconidae principalmente para
a regido, notadamente pelo depodsito de novas sequéncias COIl em biblioteca
internacional de sequéncias de referéncia e pela descricdo de uma nova espécie para

o Brasil.
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APENDICE - Figuras de exemplares de géneros de Braconidae identificados em
fragmentos de mata mesofila semidecidual, areas de reflorestamento,

sistema silvipastoril e matas galerias no municipio de Sao Carlos, SP

Figuras A-D. Aspecto geral de exemplares de géneros de Braconidae. A, Adialytus sp. (Aphidiinae); B,
Heredius sp. (Doryctinae); C, Johnsonius sp. (Doryctinae); D, Alphomelon sp. (Microgastrinae).
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Figuras E-H. Aspecto geral de exemplares de géneros de Braconidae. E, Aleiodes sp. (Rogadinae); F,
Asobara sp. (Alysiinae); G, Cenocoelius sp. (Cenocoeliniae); H, Exasticolus sp. (Homolobinae).
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Figuras I-L. Aspecto geral de exemplares de géneros de Braconidae. |, Leptodrepana sp. (Cheloninae);
J, Macrocentrus sp. (Macrocentrinae); K, Paroligoneurus sp. (Ichneutinae); L, Urosigalphus sp.
(Acampsohelconinae).
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Figuras M-R. Aspecto geral de exemplares de géneros de Braconidae. M, Apanteles sp.
(Microgastrinae); N, Cotesia sp. (Microgastrinae); O, Diolcogaster sp. (Microgastrinae); P,
Dolichogenidea sp. (Microgastrinae); Q, Hypomicrogaster sp. (Microgastrinae); R, Neoheterospilus sp.
(Doryctinae).
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Figuras S-V. Aspecto geral de exemplares de géneros de Braconidae. S, Opius sp. (Opiinae); T, Orgilus
sp. (Orgilinae); U, Pambolus sp. (Pambolinae); V, Ptesimogastroides sp. (Doryctinae).



