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A espécie Zabrotes subfasciatus (Boheman, 1833) (Coleoptera, Bruchinae), também conhecida como 
caruncho-do-feijão, é uma das principais pragas de feijão armazenado. Esta espécie de coleóptero tem 
sua atual distribuição mundial como resultado do estoque de sementes que passaram por longas 
distâncias de migração através de trocas humanas a nível intra e intercontinental. Por isso, o presente 
trabalho focou realizar um estudo de filogeografia de Z. subfasciatus para verificar sua estrutura 
populacional e dispersão. As amostras de insetos foram obtidas do Brasil e da cidade de Huaraz, Peru. O 
DNA de cada indivíduo foi extraído e submetido a uma reação de PCR (Polimerase Chain Reaction), para 
obter fragmentos amplificados da região do gene mitocondrial COI e da região nuclear de ITS2 do gene 
5,8S. Estes produtos de PCR foram sequenciados e suas respectivas sequências alinhadas. Foram 
acrescentadas à esta análise sequências de COI obtidas do GenBank de populações do México. As 
análises de rede de haplótipos realizadas em relação à COI revelaram o predomínio de um único 
haplogrupo no Brasil e uma grande proximidade com o haplogrupo mexicano, sendo que ambos se 
distanciam consideravelmente do haplogrupo peruano. Entretanto, as análises de rede em ITS2 
demonstraram que as populações variam bem entre elas em termos de composição haplotípica, apesar 
de mostrarem compartilhamento de haplótipos entre elas, incluindo compartilhamento com a 
população peruana. As análises de AMOVA em ITS2 mostram que as populações brasileiras estão muito 
bem estruturadas. Apesar dos testes de Tajima e F de Fu revelarem que as sequências de ambos os 
genes estarem evoluindo em neutralidade, os altos valores de Raggedness em COI indicam que ouve 
efeito gargalo, devido provavelmente ao estabelecimento inicial de poucos indivíduos para o Brasil. Já o 
compartilhamento de haplótipos de ITS2 é provavelmente consequência da troca de sementes, sem que 
haja o devido controle da praga. 
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