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RESUMO

Os fungos entomopatogénicos cumprem importantes fungdes ecoldgicas na regulagdo de popu-
lagdes de artropodes, sendo um componente relevante da biodiversidade fungica. O género
Akanthomyces (Hypocreales: Cordycipitaceae) retine espécies associadas principalmente a Le-
pidoptera e Araneae, mas sua diversidade em regides tropicais ainda € pouco conhecida. Este
estudo caracterizou morfologica e filogeneticamente uma nova espécie de Akanthomyces asso-
ciada a grilos do género Neometrypus (Orthoptera: Gryllidae), coletados em fragmentos de
Mata Atlantica em Vigosa, Minas Gerais. A partir de 54 espécimes infectados, foram obtidos
dados morfoldgicos e moleculares: sinémios brancos, emergindo principalmente das articula-
¢oes do hospedeiro, com apices agudos a obtusos; fidlides hialinas e cilindricas, afilando-se em
pescogo estreito; e conidios unicelulares, fusiformes, hialinos, gutulados e catenulados. A ana-
lise filogenética por Maxima Verossimilhanga, com sequéncias concatenadas dos loci LSU, TEF
e RPBI, recuperou os espécimes em um clado monofilético com suporte maximo (bootstrap
100%), irmao de A. phariformis (97%), porém geneticamente distinto. Com base nessas evi-
déncias morfoldgicas, ecoldgicas e filogenéticas, propde-se uma nova espécie, primeiro registro
com suporte molecular do género associado a ordem Orthoptera. O trabalho amplia o conheci-
mento sobre a diversidade neotropical de Akanthomyces e contribui para a compreensao dos

fungos entomopatogénicos da Mata Atlantica brasileira.

Palavras-chave: Fungos entomopatogénicos; Akanthomyces; Taxonomia; Orthoptera; Mata

Atlantica.



ABSTRACT

Entomopathogenic fungi perform important ecological functions in regulating arthropod popu-
lations, representing a relevant component of fungal biodiversity. The genus Akanthomyces
(Hypocreales: Cordycipitaceae) comprises species mainly associated with Lepidoptera and
Araneae, but its diversity in tropical regions remains poorly known. This study characterized,
morphologically and phylogenetically, a new Akanthomyces species associated with crickets of
the genus Neometrypus (Orthoptera: Gryllidae), collected in Atlantic Forest fragments in
Vicosa, Minas Gerais. From 54 infected specimens, morphological and molecular data were
obtained: white synnemata, emerging mainly from the host's joints, with acute to obtuse apices;
hyaline, cylindrical phialides tapering into a narrow neck; and unicellular, fusiform, hyaline,
guttulate, and catenulate conidia. Phylogenetic analysis by Maximum Likelihood, using con-
catenated sequences of the LSU, TEF, and RPBI loci, recovered the specimens in a monophy-
letic clade with maximum support (100% bootstrap), sister to A. phariformis (97%), yet genet-
ically distinct. Based on this combination of morphological, ecological, and phylogenetic evi-
dence, a new species of Akanthomyces is proposed, representing the first molecularly supported
record of the genus associated with the order Orthoptera. This work expands knowledge of
Akanthomyces diversity in the Neotropical region and contributes to the understanding of ento-

mopathogenic fungi in the Brazilian Atlantic Forest.

Keywords: Entomopathogenic fungi; Akanthomyces; Taxonomy; Orthoptera; Atlantic Forest.
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1. INTRODUCAO

O Reino Fungi constitui um dos maiores grupos de microrganismos eucariotos nos ecos-
sistemas terrestres (Mueller e Schmit, 2007), atuando como um componente vital para a manu-
tencdo da saude ambiental, a ciclagem de nutrientes e a decomposi¢do de matéria organica
complexa (Tedersoo et al. 2014). Embora sejam fundamentais para esses bioprocessos, estima-
se que apenas uma fracdo minima da diversidade fungica global seja conhecida. Atualmente,
existem cerca de 155.000 espécies descritas de um total estimado entre 2,2 e 3,8 milhdes (Haw-
ksworth e Liicking, 2017), com proje¢des menos conservadoras sugerindo a existéncia de até
13,2 milhdes de taxons (Wu et al. 2019; Lofgren e Stajich, 2021). As regides tropicais sio re-
conhecidas como hotspots dessa biodiversidade, abrigando uma vasta gama de interagdes inte-
respecificas que ainda permanecem insuficientemente catalogadas (Aime e Brearley, 2012;
Hawksworth ¢ Rossman, 1997).

Dentre essas interagdes, destacam-se os fungos entomopatogénicos, que atuam como
reguladores naturais de populagdes de artrépodes e possuem grande potencial como agentes de
controle bioldgico (Lacey et al. 2001). Grande parte das espécies conhecidas como patdégenos
de insetos pertence a ordem Hypocreales (Ascomycota), distribuindo-se predominantemente
entre as familias Clavicipitaceae, Cordycipitaceae e Ophiocordycipitaceae (Sung et al. 2008).
Inserido na familia Cordycipitaceae, o género Akanthomyces Lebert (1858) (Hypocreales: Cor-
dycipitaceae) ¢ um dos mais antigos e complexos do grupo. Estabelecido com a espécie-tipo
Akanthomyces aculeatus, encontrada em uma mariposa adulta na Franca, o género ¢ caracteri-
zado morfologicamente por produzir sinémios cilindricos cobertos por uma camada de fialides
que geram conidios unicelulares, frequentemente catenulados (Mains, 1950).

Recentemente, Akanthomyces passou por uma importante reclassificacdo taxondmica.
Devido a semelhanca morfologica entre seus representantes, o género foi tratado como sino-
nimo de Lecanicillium. Entretanto, analises filogenéticas demonstraram que as espécies atribu-
idas a Lecanicillium nao constituem um grupo monofilético dentro de Cordycipitaceae, estando
distribuidas em diferentes clados (Wang et al. 2020). Com base nesses resultados, Kepler et al.
(2017) redefiniram os limites taxondmicos da familia e propuseram a incorporagao de algumas
espécies anteriormente classificadas em Lecanicillium ao género Akanthomyces, seguindo o
principio de prioridade nomenclatural. Além disso, o género Torrubiella Boud (1885) compre-
endia espécimes de Akanthomyces em seu estagio sexual, caracterizado pela producdo de peri-
técios superficiais em uma camada frouxa de hifas, ou um estroma reduzido, ndo estipitado

(Mains, 1949). Posteriormente, analises filogenéticas baseadas em sequenciamento de DNA



demonstraram que diversas espécies de Torrubiella pertencem ao mesmo clado de Akantho-
myces, dessa forma, essas espécies também foram incluidas em Akanthomyces (Kepler et al.
2017).

As espécies de Akanthomyces apresentam ampla diversidade ecologica, que se mani-
festa tanto na variedade de ambientes colonizados, florestas tropicais e agroecossistemas,
quanto na pluralidade de estratégias troficas adotadas pelo género, abrangendo desde especia-
listas com alta especificidade de hospedeiro até generalistas capazes de infectar diferentes gru-
pos (Wang et al. 2024). O género possui 40 espécies, sendo predominantemente entomopato-
génico, incluindo aranhas e representantes de pelo menos oito ordens de insetos, contudo, a
maior parte dos registros esta concentrada em Lepidoptera, associado a mariposas, ¢ Araneae
(Wang et al. 2024). Essa diversidade torna o género um importante modelo para estudos sobre
interagdes fungo-hospedeiro, evolugdo da especificidade e adaptacdo a hospedeiros (Hu et al.
2014).

No Brasil, a ocorréncia de espécies de Akanthomyces tem sido confirmada e documen-
tada, destacando-se tdxons como A. dipterigenus, A. muscarius e A. lecanii. Akanthomyces dip-
terigenus ¢ frequentemente isolado de pulgdes (Aphididae) em diversas regides, enquanto A.
lecanii possui registros infectando a cochonilha-verde-do-café (Coccus viridi). Ja A. muscarius
tem sido encontrado em agroecossistemas associado a pragas de citros e café, apresentando
também um estilo de vida micoparasitico contra a ferrugem-do-cafeeiro (Hemileia vastatrix)
(Lopes et al. 2023). Apesar desses registros, a diversidade do género no Brasil ainda € conside-
rada pouco explorada em comparagdo com outros fungos da ordem Hypocreales. Recente-
mente, a maior parte das espécies descritas tem tido origem no continente asidtico (Aini et al.
2020; Chen et al. 2023; Wang et al. 2024; Khonsanit et al. 2024).

A Mata Atlantica ¢ um dos principais hotspots de biodiversidade do mundo, caracteri-
zada por elevada riqueza de espécies e altos niveis de endemismo. Entretanto, a intensa frag-
mentacao e degradacao de seus remanescentes tém causado perdas significativas de biodiversi-
dade e biomassa (de Lima et al, 2020). Além da perda de espécies, o desmatamento compromete
processos ecologicos essenciais € o funcionamento dos ecossistemas, o que inclui a perda da
micobiota e dos servigos ecossistémicos essenciais por ela prestados, como os fungos entomo-
patogenicos, que atuam como reguladores naturais de populacdes de insetos, reforcando a im-
portancia de estudos voltados ao conhecimento e a conservagao da biodiversidade desse bioma
(Faria et al. 2023).

Os insetos representam um dos grupos mais ricos em espécies entre os eucariotos, cor-

respondendo a grande parte da biodiversidade animal conhecida, com mais de 900.000 espécies



descritas (Stork, 2018; Grimaldi e Engel, 2005). Essa elevada diversidade estd associada a uma
ampla gama de interagdes ecologicas com fungos, incluindo relagdes patogénicas que desem-
penham papel importante na regulagdo das populagdes de artropodes (Aratjo e Hughes, 2014).

Entre as potenciais interagdes na vegetacdo de sub-bosque, encontram-se hospedeiros
com habitos de vida particulares, como os grilos do género Neometrypus Desutter 1988 (Ortho-
ptera: Gryllidae). Este tixon compreende grilos neotropicais de tamanho médio que habitam a
vegetacdo arbustiva das florestas sul-americanas, especialmente na Mata Atlantica e Amazonia.
Devido a incapacidade de produzir ou ouvir sons aéreos, pela auséncia de timpanos e aparelho
estridulatorio, o comportamento sexual ocorre diretamente sobre a superficie das folhas, onde
a comunicacao se da essencialmente por vibragdes no substrato vegetal, pistas quimicas e inte-
racdo com o macho (Campos e Souza-Dias, 2021).

Diante desse cenario, estudos taxondmicos sao fundamentais para ampliar o conheci-
mento sobre a diversidade fingica associada a Mata Atlantica. Assim, o presente trabalho tem
como objetivo realizar uma descri¢do integrativa, considerando caracteres morfoldgicos, eco-
logicos e moleculares de Akanthomyces sp. nov. infectando grilos do género Neometrypus,
sendo o primeiro registro de Akanthomyces neste grupo em fragmentos de Mata Atlantica no

municipio de Vigosa, Minas Gerais, Brasil.

2. MATERIAL E METODOS

Neste estudo, foram associados dados morfoldgicos, moleculares e ecoldgicos para a
realizagdo da descrigdo da nova espécie. As metodologias foram baseadas em estudos prévios
com outras espécies de Akanthomyces e outros fungos entomopatogenicos (Aini et al. 2020;

Chen et al. 2023; Wang et al. 2024; Khonsanit et al. 2024).

2.1 Coleta

As coletas foram realizadas em dois remanescentes florestais localizados no municipio
de Vigosa, Minas Gerais, Brasil: a Mata da Biologia e a Estacdo de Pesquisa, Treinamento e
Educacdo Ambiental Mata do Paraiso, ambas pertencentes a Universidade Federal de Vigosa
(UFV).

A Mata da Biologia compreende aproximadamente 75 ha de vegetacdo florestal (Gol-

fari, 1975). As coletas foram realizadas ao longo da trilha principal da area, localizada nas pro-

ximidades das coordenadas (20°45'25" S, 42°51'38"” W).
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A Estacdao de Pesquisa, Treinamento e Educacdo Ambiental Mata do Paraiso possui
cerca de 194 ha (Ribon, 2005). Nessa area, as prospecgoes foram conduzidas ao longo da Trilha
dos Gigantes localizada nas proximidades das coordenadas (20°48'07" S, 42°51'37" W).

Ambas as areas sao constituidas por fragmentos de Floresta Estacional Semidecidual
Montana inseridos no dominio da Mata Atlantica, apresentando mosaicos de vegetagao secun-
daria em diferentes estagios sucessionais, desde areas em regeneracao inicial até trechos mais
conservados (Oliveira-Filho e Fontes, 2000). Esses ambientes caracterizam-se por elevada umi-
dade relativa, dossel relativamente fechado e acimulo de serapilheira, condigdes frequente-
mente associadas a ocorréncia e persisténcia de fungos entomopatogénicos.

As buscas pelos grilos parasitados pelo fungo foram conduzidas por meio de busca ativa,
em um exame cuidadoso da vegetagdo, do nivel do chio até cerca de 2 m de altura. Folhas com
a presenca de grilos infectados pelo fungo eram destacadas e transferidas para tubos Falcon
estéreis de 50ml, e levadas ao LIIM- Laboratério de Interagdes Inseto-Microrganismo, Univer-
sidade Federal de Vigosa, para analises morfoldgicas ¢ moleculares. Os espécimes foram desi-
dratados em tubos Falcon estéreis contendo papel filtro e gel de silica para evitar contaminagao

por outros microrganismos.
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Legenda
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I Estado de Minas gerais
Il Vicosa
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Fig 1. Mapa com a localizagao das areas de coleta do estudo, Mata da Biologia ¢ Mata do

Paraiso, no municipio de Vigosa, estado de Minas Gerais, Brasil.

Fonte: Proprio autor
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Paraiso.

Fonte: Proprio autor

2.2 Caracterizaciao morfologica

Caracteristicas como a posi¢ao do hospedeiro e a fixagdo ao substrato da planta, for-
mato, cor ¢ tamanho das estruturas foram consideradas para a caracteriza¢gdo macromorfologica.

Os grilos parasitados coletados foram examinados sob estereomicroscopio. Os sinémios
foram retirados e montados entre ldmina e laminula, com lacto-glicerol (20 mL de 4cido latico
em 40 mL de glicerol e 20 mL de dgua destilada), seladas com esmalte incolor, e observadas
sob microscopio de luz Nikon Eclipse E200™ com uma camera digital acoplada (Moticam
3+™ com 3,0 megapixels), onde foram realizadas fotografias para descri¢do, as mensuragdes
morfolégicas foram obtidas utilizando o software ImageJ v. 1.54 (Rasband, 1997-2025). Foram
mensuradas aleatoriamente sinémios, fidlides e conidios para determinacao dos intervalos mi-
nimo, médio ¢ maximo das dimensdes observadas.

Para o isolamento em meio de cultura, foi realizada uma esterilizacdo com 3 etapas, 1
minuto em alcool 70%, 1 minuto em hipoclorito 3% e 1 minuto em dgua autoclavada. Posteri-
ormente partes do grilo foram cortadas com auxilio de um estilete esterilizado, foram dispostas
em placas com meio BDA (batata dextrose agar) e mantidos em incubadora do tipo BOD. O

crescimento foi avaliado com 14 dias.
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Caracteres micromorfologicos dos sinémios também foram examinados utilizando o
Microscopio Eletronico de Varredura Field Emission Gun marca Jeol modelo IT700 HRLA,
complementando as observacdes realizadas em microscopia Optica.

Todas as fotografias macro dos grilos infectados foram registradas pelo Professor Dr.

Thiago Gechel Kloss.

2.3 Extraciao de DNA, amplificacio e sequenciamento

Para identificagdo molecular, o DNA foi extraido de sinémios que foram coletados do
hospedeiro e macerados em microtubos. A extracdo de DNA foi realizada utilizando o Kit de
purificacdo Wizard™ Genomic DNA Purification Kit (Promega™, Madison, USA), seguindo
as recomendagoes do fabricante. As concentracdes finais da extragdo de DNA foram determi-
nadas por meio do Espectrofotometro NanoDrop™ (Thermo Scientific™, Waltham, USA).

Foram amplificadas 3 regides genomicas, utilizando a reagdo da cadeia de polimerase
(PCR), 1) nuclear ribosomal large subunit (LSU), 2) translation elongation factor 1-a (TEF),
3) RNA polymerase II largest subunit (RPBI). Os primers utilizados para cada regido foram:
(LSU) LROR (5’-AC CCGCTGAAC-TTAAGC-3’) e LR5 (5’-TCCTGAGGGAAACTTCG-3’)
(Vilgalys e Hester 1990), (TEF) 983F (5’-GCYCCYGGHCAYCGTGAYTTYAT-3") e 2218R
(5’-ATGACACCRACRGCRACRGTYTG-3’) (Rehner e Buckley, 2005), (RPBI) RPBI-Ac:
(5’-GARTGYCCDGGDCAYTTYGG-3’) e RPBI-Cr (5- CCNGCDATNTCRT-
TRTCCATRTA-3’) (Murata et al. 2014).

Cada reacao de amplificagao por PCR de 25 pL conteve 12,5 uL. de KAPA Taq Re-
adyMix (KAPA Biosystems™), 1 uL de cada primer (forward e reverse, a 10 pmol/uL), 5 pL
de DNA e 5,5 pL de agua livre de DNase/RNase (ZymoBIOMICS™). As reacdes de amplifi-
cacdo foram conduzidas em um termociclador Eppendorf™ sob as seguintes condi¢des: para
LSU, 2 min a 95 °C, 4 ciclos de desnaturacao a 94 °C por 30 s, anelamento a 55 °C por 30 s e
extensdo a 72 °C por 2 min, seguidos por 35 ciclos de desnaturagdo a 94 °C por 30 s, anelamento
a 50,5 °C por 1 min, extensdo a 72 °C por 2 min e uma extensdo final de 5 min a 72 °C. Para
TEF, 2 min a 94 °C, 10 ciclos de desnaturagao a 94 °C por 30 s, anelamento a 64 °C por 1 min
e extensdo a 72 °C por 1 min, seguidos por 35 ciclos de desnaturagao a 94 °C por 30 s, anela-
mento a 54 °C por 1 min, extensdo a 72 °C por 1 min e extensado final de 3 min a 72 °C. Para
RPBI1,2 min a 95 °C, 10 ciclos de desnaturacio a 95 °C por 30 s, anelamento a 66 °C por 1 min
e extensdo a 72 °C por 1 min, seguidos de 35 ciclos de desnaturagdo a 95 °C por 30 s, anela-

mento a 56,6 °C por 1 min, extensdo a 72 °C por 1 min e extensao final de 3 min a 72 °C. Apos
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a amplificagdo, os produtos de PCR foram purificados e sequenciados pela Macrogen™ (Seul,

Coreia do Sul).

2.4 Analises filogenéticas

Para confirmar que os espécimes estudados pertencem ao género Akanthomyces, os con-
tigs obtidos foram comparados com sequéncias de espécies relacionadas depositadas no banco
de dados de nucleotideos do NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) utilizando o BLASTn no
software Geneious Prime™ 2025.0.3 (Kearse et al. 2012).

Em seguida, o isolado foi incluido em uma matriz contendo 60 OTUs (Operational Ta-
xonomic Unit) representativas de Akanthomyces. O conjunto de dados final foi composto por
52 sequéncias de LSU, 59 de TEF, 46 de RPBI (Tabela 1).

As sequéncias obtidas foram editadas, excluindo lacunas, removendo alinhamentos am-
biguos com os genes individuais alinhados no Geneious Prime 2025.0.3. O comprimento final
do alinhamento foi de 2.758 pb: 928 pb para LSU, 1.051 pb para TEF e 779 pb para RPBI.

A arvore filogenética concatenada para todos os trés genes (LSU, TEF ¢ RPBI) foi re-
construida realizando a analise de Maxima Verossimilhan¢a usando o 1Q-Tree 2.2.2.7, com
base no modelo mais adequado para cada regido gerando 1.000 replicagdes bootstrap (Nguyen
et al. 2015; Chernomor et al. 2016, Kalyaanamoorthy et al. 2017, Hoang et al. 2018, Minh et
al. 2020) no servidor web CIPRES. As espécies Samsoniella aurantia (TBRC 7271) e Samso-
niella inthanonensis (TBRC 7915) foram utilizadas como grupo externo. A arvore filogenética
de maxima verossimilhanga resultante foi visualizada no FigTree 1.4.4 (Rambaut, 2017) e edi-

tada no CANVA. Affinity Designer 2.5.3 (2025). Disponivel em: https://www.affinity.studio/.
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Tabela 1. Lista de espécies e nimero de acessos de sequencias do GenBank utilizadas neste estudo.

Espécies Voucher Hospedeiro/Substrato LSU TEF RPB1 Referéncias
Akanthomyces aculeatus HUA 186145 MF416520 MF416465 Kepler et al. (2017)
Akanthomyces aculeatus TS772 Lepidoptera; Sphingidae KC519370 KC519366 Sanjuan et al. (2014)
Akanthomyces araneicola GY29011 Araneae; aranha MK955950 MK955944 Chen et al. (2019)
Akanthomyces araneogenus GZUIF DX2 Araneae; aranha MH978187 MH978182 Chen et al. (2018)
Akanthomyces araneogenus YFCC 1811934 Araneae; aranha 0Q509505 0Q506281 0Q511530 Wang et al. (2024)
Akanthomyces araneogenus YFCC 2206935 Araneae; aranha 00Q509506 0Q506282 0Q511531 Wang et al. (2024)
Akanthomyces araneosus KY11341 Araneae; aranha ON502832 ONS525443 Chen et al. (2022)
Akanthomyces attenuatus CBS 170.76 Lepidoptera OP752153 OP762607 OP762611 Manfrino et al. (2022)
Akanthomyces bashanensis CQO05621 Araneae; aranha 0Q300420 0Q325024 Chen et al. (2023)
Akanthomyces beibeiensis CQ05921 Araneae; aranha 0Q300424 0Q325028 Chen et al. (2023)
Akanthomyces coccidioperitheciatus | NHJ 6709 Araneae; aranha EU369042 EU369025 EU369067 Kepler et al. (2012)
Akanthomyces dipterigenus CBS 126.27 Hemiptera; Icerya purchasi KM283797 KM283820 KR064300 Kepler et al. (2017)
Akanthomyces dipterigenus YFCC 2107933 Solo 0Q509507 00506283 0Q511532 Wang et al. (2024)
Akanthomyces kanyawimiae TBRC 7242 Araneae; aranha MF140718 MF140838 MF140784 Mongkolsamrit et al. (2018)
Akanthomyces kanyawimiae TBRC 7243 MF140717 MF140837 MF140783 Mongkolsamrit et al. (2018)
Akanthomyces kunmingensis YFCC 1708939 Araneae; aranha 00Q509508 0Q506284 0Q511533 Wang et al. (2024)
Akanthomyces kunmingensis YFCC 1808940 Araneae; aranha 00Q509509 0Q506285 0Q511534 Wang et al. (2024)
Akanthomyces laosensis YFCC 1910941 Lepidoptera; Noctuidae 0Q509510 0Q506286 0Q511535 Wang et al. (2024)
Akanthomyces laosensis YFCC 1910942 Lepidoptera; Noctuidae 0Q509511 0Q506287 0Q511536 Wang et al. (2024)
Akanthomyces lecanii CBS 101247 Hemiptera; Coccus viridis AF339555 DQ522359 DQ522407 Kepler et al. (2012)
Akanthomyces lepidopterorum GZAC SD05151 Lepidoptera (pupa) Chen et al. (2020)
Akanthomyces muscarius CBS 455.70B MH871560 Kepler et al. (2017)
Akanthomyces neoaraneogenus GZU1031Lea Araneae, aranha KX845697 KX845699 Chen et al. (2017)
Akanthomyces neocoleopterorum GY11241 Coleoptera MNO097813 MNO097816 Chen et al. (2020)
Akanthomyces neocoleopterorum GY11242 Coleoptera MNO097815 MNO097817 Chen et al. (2020)
Akanthomyces noctuidarum BCC 36265 Lepidoptera; Noctuidae MT356084 MT477978 MT477994 Aini et al. (2020)
Akanthomyces noctuidarum BCC 47498 Lepidoptera; Noctuidae MT356086 MT477980 MT477996 Aini et al. (2020)
Akanthomyces noctuidarum BCC 28571 Lepidoptera; Noctuidae MT356087 MT477981 MT478009 Aini et al. (2020)
Akanthomyces pissodis CBS 118231 Coleoptera; Pissodes strobi KM283799 KM283822 KM283842 Chen et al. (2020)




Akanthomyces pseudonoctuidarum YFCC 1808943 Lepidoptera; Noctuidae 0Q509512 0Q506288 0Q511537 Wang et al. (2024)
Akanthomyces pseudonoctuidarum YFCC 1808944 Lepidoptera; Noctuidae 0Q509513 00506289 0Q511538 Wang et al. (2024)
Akanthomyces pyralidarum BCC 28816 Lepidoptera; Pyralidae MT356091 MT477982 MT478000 Aini et al. (2020)
Akanthomyces pyralidarum BCC 32191 Lepidoptera, Pyralidae MT356092 MT477983 MT478001 Aini et al. (2020)
Akanthomyces sabanensis ANDES-F 1023 Hemiptera; Pulvinaria sp. KC633267 KC875222 Kepler et al. (2017)
Akanthomyces sabanensis ANDES-F 1024 Hemiptera; Pulvinaria sp. KC875225 KC633266 Kepler et al. (2017)
Akanthomyces subaraneicola YFCC 2107937 Araneae; aranha 0Q509514 0Q506290 0Q511539 Wang et al. (2024)
Akanthomyces subaraneicola YFCC 2107938 Araneae; aranha 0Q509515 0Q506291 0Q511540 Wang et al. (2024)
Akanthomyces sulphureus TBRC 7248 Araneae; aranha MF140722 MF140843 MF140787 Mongkolsamrit et al. (2018)
Akanthomyces sulphureus TBRC 7249 Araneae; aranha MF140721 MF140842 MF140786 Mongkolsamrit et al. (2018)
Akanthomyces sulphureus YFCC 1710936 Araneae; aranha 0Q509516 0Q506292 0Q511541 Wang et al. (2024)
Akanthomyces thailandicus TBRC 7245 Araneae; aranha MF140839 Mongkolsamrit et al. (2018)
Akanthomyces tiankengensis KY11571 Araneae, aranha ON502825 ONS525447 Chen et al. (2022)
Akanthomyces tiankengensis KY11572 Araneae; aranha ON502827 ON525449 Chen et al. (2022)
Akanthomyces tortricidarum BCC 72638 Lepidoptera; Tortricidae MT356088 MT478004 MT477997 Aini et al. (2020)
Akanthomyces tortricidarum BCC 41868 Lepidoptera; Tortricidae MT356089 MT477985 MT477998 Aini et al. (2020)
Akanthomyces tuberculatus HUA 186131 Lepidoptera (mariposa adulta) MF416521 MF416466 Kepler et al. (2017)
Akanthomyces uredinophilus KUN 101466 Inseto MG948307 MG948315 MG948311 Park et al. (2016)
Akanthomyces uredinophilus KUN 101469 Inseto MG948308 MG948316 MG948312 Park et al. (2016)
Akanthomyces waltergamsii TBRC 7251 Araneae; aranha MF140713 MF140833 MF140781 Mongkolsamrit et al. (2018)
Akanthomyces waltergamsii TBRC 7252 Araneae; aranha MF140714 MF140834 MF140782 Mongkolsamrit et al. (2018)
Akanthomyces waltergamsii YFCC 883 Araneae; aranha 0Q509517 0Q506293 0Q511542 Wang et al. (2024)
Akanthomyces zaquensis HMAS 246915 Fungo; Ophiocordyceps sinensis MT789697 MT797812 MT797810 Wang et al. (2023)
Akanthomyces zaquensis HMAS 246917 Fungo; Ophiocordyceps sinensis MT789696 MT797811 MT797809 Wang et al. (2023)
Akanthomyces buriramensis BCC 45158 Lepidoptera ONO008556 ONO013546 ONO013561 Khonsanit et al. (2024)
Akanthomyces buriramensis BCC 45166 Lepidoptera ONO008544 ONO013547 ONO013562 Khonsanit et al. (2024)
Akanthomyces fusiformis BCC40756 Lepidoptera ON008549 ONO013552 ONO013567 Khonsanit et al. (2024)
Akanthomyces niveus BCC 40747 Lepidoptera ONO008550 ONO013553 ONO013568 Khonsanit et al. (2024)
Akanthomyces niveus BCC 79887 Lepidoptera ONO008551 ONO013554 Khonsanit et al. (2024)
Akanthomyces phariformis BCC 45148 Lepidoptera; Erebidae ONO008556 ONO013559 Khonsanit et al. (2024)
Akanthomyces phariformis BCC 76537 Lepidoptera; Erebidae ONO008557 ONO013560 Khonsanit et al. (2024)
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3. RESULTADOS

3.1 Taxonomia

Considerando as caracteristicas morfoldgicas e a andlise filogenética dos espécimes,
propode-se uma nova espécie no género Akanthomyces:
Akanthomyces sp. nov. B.L. Clemente, S.J. Lima-Santos, T. Mendes-Pereira, N.L.S. Lima.
Holotipo: BRASIL. Minas Gerais: Municipio de Vigosa, Universidade Federal de Vigosa, fra-
gmento florestal Mata da Biologia (20°45'22" S, 42°51'39" W), em vegetagdo de sub-bosque,
infectando grilos do género Neometrypus sp. (Orthoptera: Gryllidae), 22 de abril de 2025, col.
B.L. Clemente (VIC 49873).
No total, 54 grilos infectados por Akanthomyces sp. nov. foram coletados, e todos os espécimes
foram analisados para descri¢ao do fungo.
Descri¢do. Micélio superficial, marrom-claro, recobrindo completamente o hospedeiro e ade-
rindo-o ao substrato. Os sinémios emergem principalmente das articulagcdes dos hospedeiros,
apresentando apices agudos ou obtusos, de coloragdo branca, compostos por hifas densamente
agregadas, revestidos por uma camada semelhante a himénio formada por fialides, medindo
(0,84-) 2,82 (—4,94) x (0,07-) 0,27 (-0,45) mm (n=10), [(min.—) comprimento médio (—max.)
% (min.—) largura média (—max.)]. As fidlides sdo hialinas, cilindricas, afilando-se gradualmente
em direcdo a um “pescoco” estreito (8.15—) 11.08 (—15.29) x (2.43-) 3.31 (—4.38) um (n=50).
Conidios unicelulares, fusiformes, hialinos, gutulados, ornamentados e frequentemente catenu-
lados (3.50-) 5.85 (=7.10) x (1.68-) 2.19 (-2.59) um (n=50).
Caracteristicas da cultura: Em meio Batata Dextrose Agar (BDA), as colonias exibem cresci-
mento lento, atingindo 31-34 mm de diametro apo6s 14 dias de incubagdo. O micélio apresenta
aspecto cotonoso com coloragdo branca a creme, € o verso da colonia manifesta tonalidade
creme. Conidios ou quaisquer outras estruturas reprodutivas nao foram observadas in vitro.
Hospedeiro: Grilos do género Neometrypus sp. (Orthoptera: Gryllidae).
Distribuicao e Ecologia: Fragmentos remanescentes de Floresta Estacional Semidecidual Mon-
tana no dominio da Mata Atlantica (Mata da Biologia e Mata do Paraiso), no municipio de
Vicosa, Minas Gerais, Brasil. Os 54 espécimes foram coletados em estrato arbustivo (até¢ 2 m
de altura do solo), em sub-bosque, fixados exclusivamente na face adaxial das folhas das plan-
tas.
Nota: Akanthomyces sp. nov. foi registrado e coletado manifestando-se estritamente em sua fase
assexuada. Akanthomyces sp. nov. distingue-se de sua espécie irma A. phariformis morfologi-

camente, registrada em sua fase assexuada, ao contrario de 4. phariformis, que foi descrita em



sua fase sexual. Quanto ao hospedeiro, Akanthomyces sp. nov. parasita grilos do género Neo-
metrypus (Orthoptera), ao passo que A. phariformis infecta adultos de mariposas (Lepidoptera).
Geograficamente, as duas espécies apresentam distribui¢des distintas: Akanthomyces sp. nov.

foi descrita no Brasil, enquanto 4. phariformis ¢ registrada na Tailandia.
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Flg 3. A-B. Akanthomyces sp. nov. C. Sinémios ¢ emergmdo das articula¢des do hospedeiro D- Sinémio
E- Fialides F- Conidios G- Conidios em cadeia H- Isolado em meio de cultura BDA. Barras de escala:
A-B=5mm C= 1lmm D-E-F-G= 10pm H= 10mm.

Fonte: A-C: Thiago Gechel Kloss, D-H: Proprio autor.
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Tabela 2. Compara¢ao de caracteres morfologicos entre as espécies de Akanthomyces.

Espécie Peritécios Ascos Part-es- | Sinemas (mm) Conidi6foros (um) Fialides (pum) Conidios (pm) Referéncias
(nm) (um) | poros
(pm)
Akanthomyces - - - Emergindo principal- | Com fiilide unica As fialides sio hialinas, cilin- | Conidios unicelulares, fusi- | Este estudo
Sp. nov. mente das articulacoes dricas, afilando-se em dire- | formes, hialinos, gutulados,
do inseto, simples, cilin- ¢do a um “pesco¢o” estreito | ornamentados, catenula-
dricos, apices agudos ou (8.15-) 11.08 (-15.29) dos.
obtusos, brancos (0,84-)
2,82 (-4,94)
Akanthomyces - - - Surgindo de varias partes - Subcilindricas ou estreita- | Amplamente elipsoidais ou | Mains (1950)
aculeatus do inseto, cilindricos, es- mente elipsoidais, 6-16 x 2,5— | obovoides, frequentemente
treitando-se para cima, 1— 4, estreitando-se acima para | agudos na extremidade infe-
8 x 0,1-0,5, amarelados um apice agudo, terminadas | rior, 3—6 x 2-3
por um curto esterigma de até 4
de comprimento
Akanthomyces - - - Dispersos, emergindo do | Ampuliforme, pirifor- | Ampuliforme, piriformes, la- | Ellipsoid, fusiform, obovoid,
buriramensis corpo da mariposa, bran- | mes, lageniforme geniforme 3-5x1-2
cos, amarelos a alaranja-
dos, até 10 mm de com-
primento.
Akanthomyces - - - - - Alongadas, ampuliformes 4-27 | Fusiforme estreito 4-13 x 1-2 | Khonsanit
fusiformis x 1-3 (2024)
Akanthomyces - - - Surgindo na cabeca e no | Monofialidicos, produ- | Cilindricas, 11,5-30,0 x 2,0— | Cilindricos ou ovais longos, | Wang et al.
laosensis meio do corpo do hospe- | zidos ao longo dos sine- | 4,2 4,1-9,8 x2,3-42 (2024)
deiro, brancos, até 15,6 | mas ou solitarios nas hi-
de comprimento, 0,6—1,3 | fas em cultura
de largura, plumosos a
clavados com extremi-
dade aguda ou romba
Akanthomyces Torrubi- 273- 522 x - - - -
niveus elloide, su- | 568 x| 0.5-1
perficial, 4-5
ovoide, 400-
530 x 180-

200




Akanthomyces Ovoides, (170— (6—-)7- Surgindo do corpo da ma- | Monofialidicos ou poli- | Cilindricas com extremidade | Cilindricos com extremidade | Aini et al
noctuidarum (530-)623— | )196— 10,7(- riposa e das nervuras das | fialidicos papilada, hialinas, (5-)6,8-9(- | arredondada, (3-)3,5-4,5(- | (2020)
993(-1000) | 423(— 13) x 1 asas, brancos a creme, 10) x (1,8-)2-2,4(-3) 6) x 1
X (290- | 550) x eretos, cilindricos a cla-
)308—413(- | (2— vados, (650-)668—1191(—
425) )2,7- 1500) x (50-)53.4-102(—
3,8(4) 120) pm
Akanthomyces Superficial, | 400- 3-11  x - - - - -
phariformis ovoide, 530- | 470x 5 | 0.5-1
1000x  290-
425
Akanthomyces - - - Surgindo do corpo da ma- | Cilindricos, solitarios, | Cilindricas com extremidade | Elipsoidais a ovais longos, | Wang et al.
pseudonoctui- riposa, creme a amarelo- | 6,5-13,8 x 1,8-3,6 papilada, 6,8-26,0 x 2,1-3,6 2,6-6,4 x1,5-22 (2024)
darum claro, eretos, cilindricos a
clavados, 0,82 x 0,12—
0,35
Akanthomyces Ovoides a | (170— (5-)5,9— | Sinemas ndo observados | Nao observados Nao observadas Nao observados Aini et al.
pyralidarum obpirifor- )222— 9,4(-12) (2020)
mes, (290 | 329(- x 1
)342-580(— | 360) x
650) x (150— | (2—
)186-291(-~ | )2,5—
340) 3,3(4)
Akanthomyces - - - Sinémios longos surgindo | Monofialidicos ou poli- | Sinemas longos: (5-)6-8(—10) | Fusoides, sinemas longos: | Aini et al
tortricidarum na cabega ¢ no meio do | fialidicos x  (1,8-)2-2,7(-3), sinemas | (1-)2,5-3(-3,2) x (0,8-)1- | (2020)
corpo até 5 de compri- curtos: (5-)6,2-8,3(-10) x | 1,4(-2), sinemas curtos: (1—
mento, 0,12-0,15 de lar- (1,8-)2-2,5(-3), cilindricas a | )1,8-2,7(-3) x 1-2
gura, cilindricos a clava- elipsoidais com extremidade
dos; sinemas curtos sur- papilada
gindo no corpo da mari-
posa, asas e pernas, (197—
)200-267(-300) x (15—
)17,7-31,6(40—)um,
brancos a creme
Akanthomyces Ovoides ou | 300— 2-6 x | Surgindo de todas as par- - Subcilindricas, 6-10 x 2-3, es- | Fusoides a subcilindricos, es- | Mains (1950)
tuberculatus conoides, 600 x| 0,5-1 tes das mariposas, clava- treitando-se acima para um | treitando-se nas extremida-
420-900 x| 4-5 dos, 0,4-1,0 de compri- apice agudo terminado por um | des, 2,5-5 x 1-1,5
180-370 mento, o0 estipe com curto esterigma de 2—3 de com-

0,025-0,05 de espessura

primento
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3.2 Analises filogenéticas

A andlise filogenética, conduzida a partir do método de Méxima Verossimilhanca (ML)
utilizando sequéncias concatenadas dos loci LSU, TEF e RPBI, confirmou o posicionamento
taxondmico de Akanthomyces sp. nov. como uma linhagem distinta dentro do género. A arvore
resultante demonstrou a formagao de um clado monofilético robusto para Akanthomyces sp.
nov., com valor maximo de bootstrap (BS = 100%). A espécie descrita apresenta-se como grupo
irmao de A. phariformis (BS = 97%), mantendo-se, contudo, como uma linhagem independente
e geneticamente distinta.

Ambas as espécies integram um clado mais amplo composto por tdxons associadas pre-
dominantemente a Lepidoptera com (BS = 100%), incluindo 4. phariformis, A. pyralidarum,
A. fusiformis, A. laosensis, A. niveus, A. tortricidarum, A. buriramensis, A. pseudonoctuidarum,
A. noctuidarum, A. aculeatus e A. tuberculatus sugerindo proximidade evolutiva. A segregacao
consistente de Akanthomyces sp. nov. em um clado exclusivo, associada ao elevado suporte
estatistico dos nos relevantes, evidencia sua singularidade filogenética em relagao aos congé-
neres mais proximos e sustenta seu reconhecimento como uma nova espécie.

Um segundo agrupamento compreendeu espécies associadas principalmente a Araneae,
incluindo A. bashanensis, A. tiakengensis, A. beibeiensis, A. araneogenus, A. neoaraneogenus,
A. coccidioperitheciatus, A. kanyawimiae, A. araneicola, A. subaraneicola, A. waltergamsii, A.
kunmingensis e A. sulphureus. Embora esse conjunto de espécies tenha sido recuperado em um
mesmo grande clado (BS = 87%), as relacdes internas apresentaram niveis variaveis de suporte
estatistico, indicando uma diversidade consideravel entre as linhagens associadas a hospedeiros
aracnideos.

Além desses agrupamentos, foram recuperadas espécies associadas a diferentes ordens
de insetos, incluindo Coleoptera (4. neocoleopterorum), Hemiptera (4. attenuatus, A. pissodis,
A. lecanii, A. uredinophilus e A. dipterigenus). Essas espécies ocuparam posi¢des mais basais
ou isoladas na topologia, evidenciando a ampla diversidade ecologica e de hospedeiros obser-

vada no género Akanthomyces.



100

100 [ Akanthomyces zaquensis HMAS 246915

Akanthomyces zaguensis HMAS 246917

|12

61 Akanthomyees ucocoleopierorum GY 11241

GY11242

tvees arancosus KY 11341

871 Akanthomyces attenuotus CBS17076
86

Akanthomyces pissodis CBS118231

100 |— Akanthomyces uredinaphitus KUN101466
El Akanthomyees uredinophitus KUN101469

100 | Akanthomyces lecanii CBS 455708
100 Akanthomyces lecanii CBS 101247
100 Mhanthomyces sabanensis ANDES-F 1024

Akanthomyces sabanensis ANDES-F 1023
100 Akanthonyces dipterigenus CBS 126,27
l Akanthomyces dipterigenus YECC 2107933

50 — Sumsonictta awrantia TBRC 7271

| S Samsonielia inthanonensis THRC 7915

Fig 4. Arvore de maxima verossimilhanca de Akanthomyces obtida com um conjunto de dados
concatenados de LSU, TEF e RPB1. Os nimeros nos nos representam valores de bootstrap >
50%. Akanthomyces sp. nov. estd indicado em negrito e destacado em verde.

Fonte: Proprio autor
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4. DISCUSSAO

O género Akanthomyces ¢ amplamente reconhecido por sua atividade entomopatogé-
nica, apresentando uma distribui¢ao de hospedeiros concentrada principalmente nas ordens Le-
pidoptera (Insecta) e Araneae (Arachnida) (Wang et al. 2024). A descri¢ao de Akanthomyces
sp. nov. parasitando grilos do género Neometrypus (Orthoptera: Gryllidae) representa, portanto,
uma importante novidade ecologica e uma expansio no espectro de hospedeiros conhecidos
para o grupo. Enquanto a maioria das espécies descritas recentemente na Asia foca em patoge-
nos de mariposas e aranhas, o registro de um ortoptero como hospedeiro preferencial suporta a
plasticidade ecologica conhecida do género. Embora existam registros prévios na literatura de
espécies de Akanthomyces associadas a Orthoptera, tais relatos carecem de confirmag¢ao mole-
cular, de modo que Akanthomyces sp. nov., constitui a primeira espécie do género com respaldo
filogenético para essa ordem de hospedeiros.

Essa interacdo intima pode ser explicada pelas particularidades bioldgicas do hospe-
deiro. Os grilos do género Neometrypus habitam a vegetagao arbustiva do sub-bosque das flo-
restas neotropicais e, devido a auséncia de aparelho estridulatorio e timpanos, realizam sua co-
municagao sexual e interagdes sociais diretamente sobre a superficie das folhas por meio de
vibragdes no substrato e pistas quimicas (Campos e Souza-Dias, 2021). Esse habito de vida
conspicuo na vegetagdo arbustiva coincide exatamente com o microhabitat onde os espécimes
de Akanthomyces sp. nov. foram coletados, na superficie das folhas na vegetacdo arbustiva de
sub-bosque. A amostragem de 54 grilos infectados indica uma prevaléncia da infec¢do, poten-
cialmente facilitada pelos comportamentos de agregagao e acasalamento de Neometrypus no
proprio substrato foliar.

A associagdo exclusiva de Akanthomyces sp. nov. com grilos do género Neometrypus
sugere um elevado grau de especificidade ecoldgica, caracteristica frequentemente observada
em fungos entomopatogénicos de Hypocreales. Estudos recentes demonstram que a especiali-
zacdo em determinados grupos de hospedeiros representa um importante mecanismo evolutivo
na diversificagdo de Cordycipitaceae, contribuindo para processos de adaptagdo, isolamento
ecoldgico e especiagdo (Aratjo e Hughes, 2014; Wang et al. 2024). Embora experimentos de
infec¢do cruzada sejam necessarios para confirmar a amplitude de hospedeiros de Akantho-
myces sp. nov., a auséncia de registros em outros artropodes, associada ao padrao consistente
de ocorréncia em Neometrypus, sugere uma possivel relagao especializada. Tal hipotese ¢ re-
forcada pela recuperacao de todos os espécimes infectados em um microhabitat semelhante,

caracterizado pela vegetacao arbustiva do sub-bosque, indicando que fatores comportamentais
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e ecologicos do hospedeiro podem desempenhar papel importante na manutencao do ciclo de
vida do fungo.

Outro aspecto relevante refere-se ao padrdo de posicionamento dos hospedeiros infec-
tados. Todos os espécimes foram encontrados fixados a face adaxial das folhas, sugerindo a
existéncia de um comportamento consistente associado ao desenvolvimento do fungo. Em di-
versos grupos de fungos entomopatogénicos, especialmente em espécies de Ophiocordyceps e
alguns representantes de Cordycipitaceae, alteragdes comportamentais do hospedeiro podem
favorecer condigdes microclimaticas adequadas para crescimento, esporulagcdo e dispersao
(Aragjo et al., 2014). Embora ndo existam evidéncias experimentais que permitam inferir ma-
nipulagdo comportamental em Akanthomyces sp. nov., o padrdo recorrente observado nos es-
pécimes coletados sugere que a localizacdo do hospedeiro no momento da morte possa repre-
sentar uma estratégia ecologicamente favoravel para a reproducao e dispersao do fungo.

A andlise filogenética multilocus (LSU, TEF e RPB1) posicionou Akanthomyces sp. nov.
em um clado monofilético altamente robusto (BS = 100%) como grupo irmao de A. phariformis,
com forte suporte estatistico (BS = 97%). Embora seja um patdogeno exclusivo de ortdpteros do
género Neometrypus, a nova espécie encontra-se inserida em um clado composto por parasitas
de lepidopteros. A posicao filogenética de Akanthomyces sp. nov. revela um aspecto relevante
sob a perspectiva evolutiva. Esse padrao sugere que a diversificacdo dentro desse grupo pode
nao ter ocorrido exclusivamente por coevolugdo estrita com um Unico grupo de hospedeiros,
mas também pode ter sido propiciada por eventos de mudanga de hospedeiro (host jumping).
Transigoes ecoldgicas dessa natureza entre ordens de insetos sdo bem documentadas na evolu-
¢do de fungos entomopatogénicos em Hypocreales (Spatafora et al. 2007). A capacidade de
colonizar diferentes linhagens de insetos pode favorecer a exploracao de novos nichos ecologi-
cos e promover processos de especiacao.

Além da evidéncia molecular, Akanthomyces sp. nov., sustenta sua separagao taxono-
mica por meio de divergéncias bioldgicas, ecoldgicas e geograficas muito claras. Enquanto 4.
phariformis foi descrito na Tailandia associado a lepidopteros, manifestando-se apenas na fase
sexual e fixado na face abaxial das folhas, Akanthomyces sp. nov., foi descoberto no Brasil
parasitando ortopteros, apresentando-se estritamente na forma assexuada e estabelecido na face
adaxial do substrato vegetal (Khonsanit et al. 2024). Esse conjunto de distingdes ecoldgicas e
biogeograficas consolida a independéncia evolutiva do tdxon e valida sua descrigdo como uma
nova espécie.

Em meio de cultura BDA, o isolado exibiu crescimento lento (31-34 mm em 14 dias)

com micélio cotonoso branco e reverso creme, mas ndo produziu conidios ou estruturas repro-
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dutivas in vitro. A auséncia de esporulacdo em meios artificiais padrao ¢ uma caracteristica
recorrente em espécies especializadas de Akanthomyces, reforgando a possivel dependéncia de
estimulos fisiologicos do hospedeiro natural para completar o seu ciclo reprodutivo assexuado.

Historicamente, os registros do género Akanthomyces no Brasil limitavam-se a tdxons
generalistas ou de ampla distribui¢ao global, tais como A. lecanii (parasitando cochonilhas), 4.
muscarius (associado a agroecossistemas ¢ micoparasitismo) e A. dipterigenus (parasitando
pulgdes). Enquanto a literatura recente demonstra novas descri¢cdes de espécies de Akantho-
myces concentradas no continente asiatico, a descoberta de Akanthomyces sp. nov. evidencia
que a Regido Neotropical abriga uma biodiversidade oculta de fungos da ordem Hypocreales
altamente especializados.

A identificagdo desta nova espécie ocorreu em fragmentos remanescentes de Mata
Atlantica no municipio de Vigosa, Minas Gerais (Mata da Biologia e Mata do Paraiso). A Mata
Atlantica ¢ um hotspot global de biodiversidade que sofre com uma severa fragmentacao his-
torica, resultando em redugdes drasticas na riqueza de espécies e na biomassa de suas florestas.
O desmatamento e a degradagdo desses fragmentos florestais pdem em risco ndo apenas 0s
macro-organismos, mas também destroem interacdes ecoldgicas complexas e especializadas,
como a que ocorre entre Akanthomyces sp. nov. e os grilos Neometrypus. Estudos de taxonomia
integrativa, como o presente trabalho, tornam-se ferramentas urgentes para catalogar e preser-
var o patrimonio genético e ecoldgico antes que processos de coextingdo eliminem essas linha-

gens Unicas da nossa heranca evolutiva.

5. CONSIDERACOES FINAIS

Este estudo descreveu e caracterizou Akanthomyces sp. nov. por meio de taxonomia
integrativa, reunindo evidéncias morfologicas, moleculares e ecoldgicas que sustentam sua in-
dependéncia evolutiva. A analise filogenética posicionou a nova espécie como irma de 4. pha-
riformis, configurando o primeiro registro do género associado a ortopteros, com respaldo filo-
genético. A amostragem de 54 grilos na Mata Atlantica evidencia uma interacdo altamente es-
pecializada e persistente sob fragmentacao florestal, ressaltando o papel desses entomopatoge-
nos em servicos ecossistémicos vitais, como a regulacao natural de populagdes de insetos. La-
cunas sobre seu ciclo de vida e especificidade abrem caminhos para investigagdes futuras. Di-
ante da crescente perda de habitats, este trabalho reforca a urgéncia da taxonomia para catalogar

interacdes cripticas antes que a coextingdo as elimine.
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