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 sericicultura compreende a
criação do bicho-da-seda,
Bombyx mori L., visando a
produção de casulos, do
qual se extrai o fio de seda.

Trata-se de uma atividade antiga, com
início na China, por volta de 4600 anos
atrás. A seda é uma fibra macia e leve,
considerada adequada a todos os cli-
mas, pois é má condutora de calor e
quando misturada com outras fios, pro-
duz tecidos mais resistentes. Os chine-
ses sempre tiveram consciência da
enorme importância econômica dessa
atividade e ameaçavam, com penas
severas, quem ousasse contrabandear
o bicho-da-seda. Na literatura podemos
encontrar diversos relatos e mitos do
surgimento deste inseto na China e em
outras regiões (veja quadro 1). Entre-
tanto, foi necessário um tempo consi-
derável para que a sericicultura fosse

Figura 1. Bombyx mori. Lagartas de quinta idade de quatro raças do
banco de germoplasma da COCAMAR. HA-A e HA-B são de origem
japonesa; C121-A e C122-B são de origem chinesa
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Figura 2. Casulos de Bombyx mori. Casulos de quatro raças do banco
de germoplasma da COCAMAR. HA-A e HA-B são de origem japonesa;
C121-A e C122-B são de origem chinesa

Quadro 1. A deusa da seda

Um dos relatos correntes descreve que o segredo da pro-
dução da seda era guardado pela China, mas que no ano
140 a.C. o rei do Tibet casou-se com uma princesa chinesa
que levou escondidos, no manto, ovos de bichos-da-seda e
sementes de amoreira. Existem também relatos de que em
555 d.C. dois monges levaram alguns casulos para Constan-
tinopla e, então a criação da lagarta se espalhou pelo mun-
do inteiro. Entretanto, o aparecimento do bicho-da-seda e
de sua especial particularidade de produzir, em sua glându-
la sericígena, o fio de seda, foi descrita de modo muito es-
pecial através do mito da deusa da seda (http://
sinologia.vilabol.uol.com.br/mito/mito012m.htm) “...em meio
à alegria reinante, surgiu uma deusa envolta em uma pele
de cavalo, vinda do céu. Trazia consigo dois rolos de seda,
um de cor amarela mais belo que o ouro, e outro tão branco
e brilhante como prata. Esta jovem tornou-se a deusa do
bicho-da-seda. A pele de cavalo que a revestia, já aderira a
ela inseparavelmente. A metamorfose da deusa em bicho-
da-seda dá-se sempre que ela une as extremidades da pele.
Assim, quando está com a pele aberta, é deusa e quando
fechada, é o bicho-da-seda. Quando sua face surge, é bela.
Quando encerrada dentro da pele e arqueia o corpo, asse-
melha-se a um cavalo. Nesse estado, a seda sai magicamen-
te de sua boca”.

difundida por toda Europa, o que ocor-
reu em 1740. No Brasil, essa atividade
foi iniciada em 1848 e atualmente o
estado do Paraná é o maior produtor
nacional de casulos verdes.

A sericicultura tem sido um meio
de subsistência econômica para mui-
tos trabalhadores no campo e na cida-
de, e foi um grande fator de globaliza-
ção durante aproximadamente 2.000
anos, a chamada “Era da Rota da Seda”
(Kurin, 2002). A manipulação do B.
mori para a produção comercial gerou
uma dependência antrópica do bicho-
da-seda para a sua sobrevivência e re-
produção, tornando-o o único inseto
verdadeiramente domesticado. Desde
o início do século XIX, B. mori se tor-
nou um organismo modelo na área
biológica, envolvendo hoje três gran-
des eixos do conhecimento: pesquisa
básica, sericicultura e biotecnologia. O
bicho-da-seda, é referência para o es-
tudo do genoma estrutural e funcional
de lepidópteros no cenário científico
internacional. No Brasil, esforços na ob-
tenção de cultivares de amoreira mais
produtivos e otimização no manejo da
criação do B. mori tem sido o foco de
pesquisadores do Instituto de Zootec-
nia de Gália no interior de São Paulo
(Porto et al, 2003; 2004). No interior
do Paraná, na Universidade Estadual
de Maringá, está em desenvolvimento
um projeto pioneiro de inovação tec-
nológica que visa a análise molecular
do banco de germoplasma de B. mori
da COCAMAR - Cooperativa Agroindus-
trial; apoiado pela FINEP e a Funda-
ção Araucária de Apoio ao Desenvol-
vimento Científico e Tecnológico do

Paraná. Nesse trabalho apresentamos
alguns dos aspectos moleculares inves-
tigados neste projeto.

A cadeia produtiva da seda

O Brasil é o terceiro maior produ-
tor mundial de fios de seda, com par-
ticipação de 2,54% do mercado, atrás
apenas da China que produz mais de
60%, e da Índia que detém mais de

12% do mercado mundial (Tessari,
1999). Historicamente o país é essen-
cialmente exportador, e consome me-
nos de 3% da sua produção de fios. A
produção brasileira de fios de seda no
ano de 2002 foi de 1.558 toneladas, das
quais, segundo a ABRASSEDA (Asso-
ciação Brasileira de Fiações de Seda),
1.404 toneladas ou equivalente a
90,13% da produção total, foram ex-
portadas como fio de seda. O Japão é
o principal destino destas exportações
do fio de seda brasileiro e no ano de
2002 respondeu por 64,5% do total de
fio de seda brasileiro exportado (Se-
cex, 2003 ).

O estado do Paraná responde atu-
almente por 89% da produção brasi-
leira, ou seja, 8,9 mil toneladas da pro-
dução total de casulos verdes, e 53%
da industrialização, com destaque em
três empresas de fiação de seda, a
COCAMAR (Maringá), Kanebo Silk do
Brasil (Cornélio Procópio) e Fiação de
Seda BRATAC S/A (Londrina). Em se-
gundo lugar está o Mato Grosso do Sul,
com produção de 546 toneladas de
casulos verdes. Neste estado o cultivo
do bicho-da-seda desde a fase larval
até o encasulamento, permitiu o au-
mento da renda para pequenos pro-
dutores rurais e, em média, esta ativi-
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Figura 3. Ciclo biológico de Bombyx mori. A fase larval é dividida
em 5 idades compreendendo aproximadamente 27 dias, fase na
qual a lagarta aumenta aproximadamente 70 vezes o seu tamanho
inicial. Na última idade a larva inicia a secreção de proteínas para a
confecção do casulo, a qual pode durar até 3 dias. A pupa
transforma-se em mariposa entre 10 a 12 dias, A mariposa está apta
a reiniciar o ciclo através da reprodução com duração de 4-5 dias

Quadro 2 – Princípios do CSGE

O CSGE é uma técnica de fácil análise, o que proprorciona pratici-
dade na comparação dos dados, com baixo custo, alta reprodutivida-
de e sensibilidade. Primeiramente é realizada a amplificação de região
suscetível à mutação (gene alvo) por primers específicos através de
PCR (Polymerase Chain Reaction). O CSGE é baseado na eletroforese
que detecta a sensibilidade conformacional da molécula do DNA em
gel de agarose ou poliacrilamida. Assim, podem ser observadas as
diferenças conformacionais quando dois alelos do gene apresentam
alterações na seqüência de nucleotídeos. O uso de agentes desnatu-
rantes facilita a detecção dessas diferenças na migração eletroforética.
O CSGE é considerado uma ferramenta poderosa para a identificação
de polimorfismo em genes alvos, o que permite uma possível correla-
ção com o fenótipo. Esta metodologia permite a detecção de co-domi-
nância, o que possibilita a identificação dos dois alelos do mesmo
locus. A detecção de seqüências polimórficas de DNA (heteroduplex
ou homoduplex), tem aplicações potenciais em programas de melho-
ramento de animais e plantas, como também na identificação das va-
riedades de espécies e na evolução de loci genéticos (Figura 4).

dade garante uma renda de R$1.500,00
a cada vinte e cinto dias (www. apta-
regional. sp. gov. br/ artigo. php?
id_artigo = 3 - 29k – acesso em 28 mar.
2005). Atualmente,  o estado de São
Paulo detém apenas 4,9% do total da
produção brasileira, com 489 tonela-
das, principalmente da região de Bas-
tos e Gália. Em 2002, existiam no Bra-
sil 8.920 produtores de casulo de seda,
sendo que 8.115 se encontravam no
estado do Paraná. Entre setembro de
2003 e agosto de 2004, o Brasil expor-
tou 1.453.305 kg de fio de seda com
um faturamento de US$ 33.986.989,00
(www. tribunadonorte. com.br).

 No noroeste do estado do Paraná,
o município de Nova Esperança é con-
siderado o mais tradicional produtor
de bicho-da-seda e referência nacio-
nal da produção de casulo verde, pois
são 742 famílias que cultivam 3.061
hectares e produzem por ano 1.386
toneladas de casulos verdes. Somente
esta atividade gera 2.226 empregos di-
retos e pelo preço médio de R$ 6,00 o
quilo, o que gera por ano no municí-
pio um valor em torno de 8,3 milhões
de reais. Essa região do estado produz
em torno de 65% do total paranaense
e a internacionalização das empresas
de confecção dessa região poderá abrir
espaço para a produção e exportação
de artigos de seda. Embora essa região
tenha se transformado em um impor-
tante pólo produtor de confecção, as
exportações de seda concentram-se no
fio grégia e torcido.

Na produção do bicho-da-seda é de
extrema importância a identificação de

mapas genéticos para caracterizar a
biodiversidade e promover a obtenção
de híbridos mais resistentes e produti-
vos. Na sericicultura, é de grande va-
lor comercial a obtenção de híbridos
que apresentem um alto rendimento
de casulos por grama de ovo, resistên-
cia ao cultivo no campo, qualidade do
fio de seda e tamanho e formato do
casulo. As raças japonesas apresentam
alto teor de seda ao casulo, e as raças
chinesas apresentam uma maior resis-
tência ao cultivo no campo. Desta for-
ma, para obtenção do híbrido procu-
ra-se misturar as características genéti-

cas das raças japonesas e chinesas pu-
ras. As raças puras são resultantes do
cruzamento de raças de mesma origem
entre si, de modo a obter uma raça
pura japonesa e outra raça pura chine-
sa, o cruzamento destas resulta no bi-
cho-da-seda híbrido.

A atividade também engloba o cul-
tivo da amoreira, cujo melhoramento
genético é intensivamente estudado
(Porto et al, 2003). Outro aspecto nes-
sa área de atuação é que durante a fase
de criação no campo as lagartas são
susceptíveis a uma série de doenças
causadas por fungos, vírus, bactérias e
protozoários, podendo acarretar até a
perda total da produção (Brancalhão,
2002). A COCAMAR, armazena um
número considerável de raças geográ-
ficas de origens japonesas, chinesas e
indianas, cuja herança genética é com-
pletamente desconhecida. As Figuras
1 e 2 apresentam, respectivamente,
quatro dessas raças e seus casulos.

A produção de casulos
e o ciclo de vida

A produção de ovos do bicho-da-
seda é uma atividade que tem a finali-
dade de suprir a demanda dos serici-
cultores. As empresas/cooperativas
entregam aos sericicultores as lagartas
de terceira idade e compram os casu-
los obtidos no final de cada ciclo de
criação.

 Os sericicultores realizam de 8 a
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Figura 4. Metodologia CSGE (Conformation-Sensitive Gel
Eletrophoresis). Esquema representativo de como a variabilidade de
uma única base pode ser detectada pelo CSGE. No inserto, gel de
poliacrilamida onde segmento da cadeia leve do gene da fibroína foi
amplificado e submetido à eletroforese após ciclos de denaturação e
hibridação. As bandas heteroduplex presentes na raça japonesa HA-A
de Bombyx mori estão assinaladas pelas setas. M, marcador de
tamanho molecular, 100 pares de bases ladder, Invitrogen

10 criadas por safra devido às caracte-
rísticas do ciclo de vida do B. mori que
apresenta quatro estadios completos de
desenvolvimento: ovo, lagarta, casulo
e, se finalizada a metamorfose, a mari-
posa. A fase larval é dividida em 5 ida-
des compreendendo aproximadamen-
te 27 dias; a alimentação é exclusiva
de folhas de amora; a larva aumenta
aproximadamente 70 vezes o seu ta-
manho inicial; na última idade a larva
cessa a alimentação e inicia a secreção
de proteínas para a confecção do ca-
sulo, que servirá de proteção para a

metamorfose, a qual pode durar até 3
dias. Se for mantida viva, a pupa trans-
forma-se em mariposa entre 10 a 12
dias, terminando o ciclo de vida com
o rompimento do casulo e quebra do
longo fio de seda em muitos fios cur-
tos.  A mariposa está apta a reiniciar o
ciclo através da reprodução com dura-
ção de 4-5 dias (Figura 3).

A genética do bicho-da-seda

O B. mori é geneticamente um in-
seto bastante conhecido, perdendo

apenas para a Drosophila melanogas-
ter. O genoma haplóide de B. mori
possui 475 Megabases (Mb), sendo 2,5
vezes maior do que o da D. melano-
gaster (175Mb) e 1,6 vezes maior do
que o genoma do Anopheles gambiae,
280 Mb (Goldsmith et al, 2005).

Hoje, as possibilidades para a ma-
nipulação e estudos genéticos com o
bicho-da-seda incluem mais de 400
mutações fenotipicamente visíveis, que
foram mapeadas em cerca de 200 loci,
compreendendo 28 grupos relaciona-
dos. Estas mutações afetam muitos as-
pectos fundamentais do ciclo de vida
do inseto, tais como a formação da
casca do ovo, o início do desenvolvi-
mento embrionário, o hábito alimen-
tar, a cor do casulo, as características
do tegumento da lagarta e do adulto,
fatores bioquímicos  e outros. (Fujii,
1998).

Mediante as vantagens experimen-
tais de trabalhar com o bicho-da-seda
em relação a outros lepidópteros e sua
importância econômica mundial, em
2000, após 12 anos de trabalho, duas
equipes francesas, uma do Centro Na-
cional de Pesquisas Científicas (CNRS)
e outra do Instituto Nacional de Pes-
quisas Agronômicas (INRA) de Lyon
(em colaboração com grupos japone-
ses e americanos) conseguiram o trans-
gênico do bicho-da-seda utilizando
transformação com um vetor conten-
do o transposon piggyBac, eficiente
para inserir, no patrimônio genético do
inseto, genes exógenos, úteis tanto para
a produção de seda como para a in-
dústria farmacêutica, na síntese de
substâncias protéicas (colágeno, elas-
tina e outros) e como fonte de bioma-
teriais. (Tamura et al, 2000).

Em agosto de  2002 um consórcio
genômico internacional foi criado
(http://papilio.ab.a.u-tokyo.ac.jp/lep-
genome/new_lepgenome.htm) para
promover a cooperação no seqüenci-
amento do B. mori e de outros lepi-
dópteros de interesse econômico. No
segundo semestre de 2004 foram pu-
blicados os primeiros rascunhos das
seqüências genômicas do bicho-da-
seda, cobrindo mais de 90% de todos
os genes conhecidos para este inseto
(Mita et al, 2004; Xia et al, 2004).

Genes envolvidos na
produção do fio de seda

O casulo do B. mori é constituído
principalmente de três componentes
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Figura 5. Polimorfismo
genômico em Bombyx mori.
Perfil RAPD gerado a partir do
DNA genômico das raças HA-A,
HA-B, C121-A e C122-B (1,2,3 e
4 respectivamente), com os
primers UBC 89 (A) e UBC 91
(B). M, marcador de tamanho
molecular 100 pares de bases
ladder, Invitrogen

Quadro 3 – Marcadores RAPD

O advento da técnica de PCR causou um grande impacto na ciência,
pois permitiu grandes avanços tanto em estudos de genética básica como
aplicada, destacando-se entre estes a identificação de genótipos, estudos
filogenéticos e melhoramento genético. Recentemente, diversas técnicas
têm sido desenvolvidas com base na PCR, dentre elas destaca-se o RAPD
(Random Amplified Polymorphic DNA), um importante marcador molecu-
lar capaz de revelar polimorfismos de DNA entre indivíduos geneticamente
relacionados. Esta técnica permite análise em grande escala, com pouca
quantidade de DNA, evitando técnicas de transferência (blotting) e uso de
sondas radioativas, além de não requerer nenhuma informação prévia acer-
ca da seqüência-alvo. O RAPD utiliza como iniciadores oligonucleotídeos
curtos (geralmente decâmeros), de seqüência nucleotídica arbitrária. A rea-
ção de amplificação procede em condições de baixa estringência, permitin-
do que ocorra o pareamento entre os iniciadores (primers) e o DNA-alvo,
mesmo que não haja complementaridade total entre as duas seqüências.
Como resultado, obtém-se um conjunto de fragmentos amplificados os quais,
quando separados por eletroforese em gel, produzem um padrão de ban-
das específico conhecido como impressão digital genômica (DNA finger-
print). Os fingerprints permitem distinguir diferentes espécies e até mesmo
populações distintas da mesma espécie. Cada banda representa um loci
diferente e o número de bandas observadas ocorre em função da comple-
xidade do genoma analisado. É um marcador genético dominante que não
permite a distinção entre genótipos homozigóticos e heterozigóticos. O
RAPD tem sido amplamente utilizado na diferenciação de linhagens, análi-
se de variabilidade em bancos de germoplasma, estudo de estrutura gené-
tica de populações, estimativa de parâmetros genéticos, análise de paterni-
dade, entre outros. Além disso, permite a discriminação entre populações
diferentes e inferir sua correlação filogenética.

protéicos: a fibroína, a sericina e a p25,
que são secretados pela glândula seri-
cígena. A parte posterior da glândula
(PSG) sintetiza as moléculas de fibroí-
na e a proteína p25, que formam o fio
insolúvel de fibroína. A parte central
da glândula (MSG) secreta a sericina,
que fornece ao fio uma camada ade-
rente. A parte anterior (ASG) é respon-
sável em secretar um fio simples de
seda, pronto para a formação do casu-
lo (Hossain et al, 2003).

A fibroína apresenta duas cadeias
polipeptídicas, cadeia leve (L) e pesa-
da (H), cujos genes estão localizados
nos cromossomos 14 e 25, respectiva-
mente (Kimura et al, 1985). Esses poli-
peptídeos, H e L, estão ligados por
pontes de dissulfetos na região carbo-
xi-terminal de ambas as subunidades
(Tanaka, et al, 1999). Algumas muta-
ções no gene da cadeia leve da fibroí-
na, denominadas Nd-s e Nd-sD (Mori
et al, 1995), diminuem em 1% o nível
de secreção da fibroína. Estas altera-
ções impedem a ligação H-L, a qual é
fundamental para a correta secreção
do fio de seda.

 O gene da cadeia pesada da fibro-
ína contém ~16.788 pares de bases (pb)

e consiste de um intron e dois exons.
As regiões 5’ (+1 ~+1.449 pb) e 3’
(+16.396 ~+16.788 pb) possuem se-
qüências idênticas em 99%, em rela-
ção às seqüências depositadas anteri-
ormente (GenBank V00094, AB01736).
Entretanto no segmento que compre-

ende de ~+1.900 a 400 pb acima do
códon de terminação é diferente da se-
qüência descrita. Modificações nessa
região do gene resultam em polimor-
fismos entre as diferentes raças de B.
mori, sendo candidatas a serem utili-
zadas como ferramentas de caracteri-
zação molecular (Zhou et al, 2000).

O gene da cadeia leve da fibroína
apresenta 13.472 pb contendo sete
exons e um intron que ocupa 60% do
gene com aproximadamente 8.145 pb.
A região 3' desse intron é descrita como
polimórfica, fato observado entre duas
raças chinesas, C108 e p50 (Yasuko-
chi, 1999).

O produto do gene P25 se associa
ao complexo H-L por interações não
covalentes, principalmente hidrofóbi-
cas, unindo um arranjo de seis cadeias
H-L da fibroína (Tanaka et al, 2000). A
razão molar da cadeia pesada, cadeia
leve e a P25 foi determinada como
6:6:1, tanto em casulos como no inte-
rior do lúmen da região posterior da
glândula sericígena, sugerindo que a
proteína p25, localizada internamente
no complexo H-L, tem um importante
papel em manter a integridade deste
complexo (Inoue et al, 2000).

A sericina, outra proteína integran-
te do casulo, compreende uma família
de glicoproteínas, geradas por splicing
alternativo de dois genes na MSG, o
Ser1 e o Ser2 (Michaille et al,1990).

Os diversos polimorfismos encon-
trados nos genes  que constituem o fio
de seda podem ser fundamentais para
determinar marcadores específicos e
caracterizar as raças de bicho-da-seda
que apresentam diferenças fenotípicas
em inúmeras características complexas,
tais como: comprimento da fibra de
seda, crescimento larval e resistência à
doenças, fornecendo ferramentas de
grande valor para o melhoramento des-
se inseto (Nagarajau, et al, 2001).

Entre vários métodos para identifi-
cação da presença de mutações em
genes canditados, o CSGE (Conforma-
tion-Sensitive Gel Eletrophoresis; Gan-
guly, et al, 1993; veja quadro 2) é um
método simples e acurado para a de-
tecção de marcadores de genes alvos.

Marcadores Moleculares

O polimorfismo do DNA genômi-
co de B. mori tem sido detectado atra-
vés de marcadores moleculares tais
como: RFLP (Restriction Fragment
Length Polymorphisms), RAPD (Ran-
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dom Amplified Polymorphic DNA; qua-
dro 3), SSR (Simple Sequence  Repe-
ats) ou microssatélite e ISSR-PCR (In-
ter-Simple Sequence Repeat). O mape-
amento destes marcadores de DNA no
genoma do bicho-da-seda permitem o
conhecimento do padrão de herança
(homozigose e heterozigose) e a dis-
tância genética entre as diferentes ra-
ças cultivadas ao redor do mundo (Gol-
dsmith et al, 2005). Estudos em cria-
ções de B. mori mostram a existência
de variabilidade no padrão de cresci-
mento e produtividade, sendo que, o
rendimento de seda por casulo e a pro-
dução de ovos são os dois fatores de
maior importância comercial na indús-
tria sericícola.

A análise de um mapa de ligação
tem sido realizada em duas raças pa-
rentais, denominadas C108 e p50 atra-
vés do RAPD, metodologia esta que
permitiu a identificação de marcado-
res ligados à resistência a fluoretos e
também ao NPV (nuclear polyhedro-
sis virus), um patógeno em potencial
para a criação do bicho-da-seda (revi-
são em Goldsmith et al, 2005).

A partir de estudos desse tipo em
B. mori, os programas de melhoramen-
to genético serão auxiliados na carac-
terização das raças puras e de seus hí-
bridos, facilitando o monitoramento
para a obtenção de um indivíduo hí-
brido que apresente as melhores ca-
racterísticas para a produção e sobre-
vivência no campo (Figura 5).

Conclusão

Os resultados e impactos espera-
dos no avanço do conhecimento des-
se projeto é de caráter significativo no
aspecto científico, pois nenhuma infor-
mação genética é conhecida nesse acer-
vo de raças de B. mori. A detecção de
polimorfismos permitirá a análise dos
processos envolvidos no melhoramen-
to de B. mori. Informações que identi-
fiquem genes envolvidos na resistên-
cia/produção, irá refletir na fixação do
homem nas pequenas propriedades,
proporcionando condições de manu-
tenção de seu núcleo familiar. Nas ci-
dades oferecerá o emprego no parque
industrial e de transformação da maté-
ria-prima, sendo uma atividade impor-
tante na economia rural e urbana dos
municípios. Somando-se a essas carac-
terísticas, a sericicultura contribui para
o desenvolvimento sustentável do país,
em virtude de seu relevante aspecto

social e por se tratar de atividade de
baixo impacto no meio ambiente.
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