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Rhodnius prolixus é uma espécie de triatomíneo hematófago da família 

Reduviidae, considerado um dos principais vetores de Trypanosoma cruzi, 

agente etiológico da Doença de Chagas, e por isso possui grande relevância 



em saúde pública. Nesse contexto, a caracterização de linhagens celulares 

desses insetos é essencial para estudos sobre biologia do vetor e interação 

com patógenos. Este trabalho teve o objetivo de integrar análises de 

cariotipagem e biologia molecular para caracterizar células provenientes de 

linhagem celular recém estabelecida de R. prolixus (RPE/UFRRJCM1) oriunda 

do Brasil. Para a análise citogenética, células derivadas de ovos foram 

submetidas a tratamento com colchicina, tripsinização, solução hipotônica e 

fixação, seguidos de coloração com Giemsa e observação em microscopia 

óptica. A caracterização molecular foi realizada por meio da extração de DNA 

genômico e amplificação por PCR convencional de marcadores como o gene 

mitocondrial COI e o gene ITS, com posterior comparação das sequências em 

bancos de dados genéticos. A cariotipagem revelou a presença de 22 

cromossomos holocêntricos (2n = 20 autossomos + par sexual), padrão típico 

de triatomíneos. No entanto, não foi possível observar o pareamento de 

cromossomos homólogos nem identificar claramente os cromossomos sexuais, 

possivelmente em função da natureza holocêntrica desses cromossomos. A 

análise molecular confirmou a identidade da espécie, apresentando alta 

similaridade com sequências de R. prolixus depositadas em bancos genéticos. 

A confirmação molecular da origem da espécie foi realizada por meio da 

amplificação e sequenciamento de genes, com comparação no banco de dados 

GenBank, onde a sequência parcial do gene COI apresentou 89,75% de 

identidade com R. prolixus, com cobertura total da consulta, enquanto o gene 

ITS apresentou até 99,57% de identidade com sequências da mesma espécie. 

As sequências obtidas foram depositadas no GenBank, reforçando a 

confiabilidade da identificação molecular e contribuindo para o avanço dos 

estudos envolvendo essa espécie de importância epidemiológica. 
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