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O género Acromyrmex, popularmente conhecido como formigas “quenquem” habita a regido
Neotropical e juntamente com o género Afta, compdem o grupo das formigas cultivadoras de
fungos que sdo cortadeiras. Formando grandes coldnias, sao comumente confundidas com as
sauvas, atacando varios tipos de culturas e sendo consideradas pragas por agricultores.
Estudos moleculares recuperam Atfa e Acromyrmex como grupos irmaos. Embora ainda
escassos, estudos do mitogenoma em Atfa demonstram a presenca de grande quantidade de
espacgadores intergénicos € rearranjos internos, o que ndo ¢ comum para outros representantes
de Mirmicinae. Diante da auséncia de informagdes sobre a composi¢ao do mitogenoma para o
género Acromyrmex e da grande diferenga na estrutura dessa molécula para seu grupo irmao
Atta, nosso trabalho teve como objetivo montar e anotar o mitogenoma das espécies A.
aspersus e A. coronatus, a fim de entender melhor a dindmica da evolu¢do do DNA
mitocondrial em Attini. Para a obtengcdo dos mitogenomas, foram utilizadas bibliotecas
paired-end (SRR15342724 e SRR15342739) obtidas do banco de dados NCBI (National
Center for Biotechnology Information). A montagem foi realizada na plataforma Galaxy
Europe utilizando a ferramenta NovoPlasty v4.3.1, com sequéncias parciais de COI das
espécies como SEED (KF500035 e AY265969). A montagem foi conduzida com os
parametros: comprimento da leitura = 141, tamanho do incerto = 300 e k-mer = 25 ou 39.
Posteriormente, a anotagdo foi realizada utilizando o MITOS2 v2.1.3. O mitogenoma de todas
as espécies apresentou, por sua vez, o padrao comum para insetos: 13 genes codificadores de
proteinas, 22 tRNAs, 2 rRNAs e uma regido nao codificadora (D-Loop), mas diferiram em
tamanho (19.850pb e 23.098pb) devido a presenca de um grande nimero de espagadores

intergénicos ricos em AT. A ordem e orientacdo dos genes foram idénticas para todas as
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espécies de Acromyrmex estudadas e para os mitogenomas disponiveis de Myrmicinae, mas o
niumero ¢ o tamanho das regides intergénicas foram diferentes entre e dentro delas. A
presenga de regides intergé€nicas ricas em AT foi semelhante ao encontrado para os
mitogenomas descritos de Atta, sendo bem diferente do observado para o grupo Myrmicinae
ndo-Atta e outros grupos de formigas, reforcando ainda mais a relagdo evolutiva entre Atta e
Acromyrmex. Nosso estudo mostra a importancia dos estudos de mitogenomas para alcangar
uma melhor compreensdo das relagdes evolutivas e também propomos que a inclusdo de

regides codificantes e ndo codificantes ¢ importante para tornar esta analise mais robusta.
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