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Porqué minhocas: Tipsiseigniehas

e Servicos ecossistémicos

— Engenheiras do ecossistema
— Promovem cresc. vegetal

— Isca, usos medicinais, alimento | { |

Com minhocas
Sem

minhocas

o, : Caprolitos



Morfologia somente com exemplares
adultos




Anatomia interna complicada!

* Muitos caracteres avaliados

e Alta variabilidade para
alguns

Fig. 6. Types of prostate.
A. Tubular.
B. Tubuloracemose.
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Espécies pequenas com taxonomia
dificil (e abundantes no Brasil)

Ocnerodrilidae Dichogastrini
— Espécies de areas alagadas - Solos agricolas
— Bromélias e serapilheira - Serapilheira, minhocarios

—
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Como o Barcoding do DNA pode ajudar?

' < BOLIES
= Earthworm barcode of life

* Identificacao de epécies
= -« Estimativas de biodiversidade
* Revelar diversidade criptica

 Filogenias

* Ecologia

« Monitoramento de espécies invasoras

‘)‘.

'1 | » Barcoding ambiental
‘m



1° Passo: Construcao de uma biblioteca de DNA

e O international Barcode of Life (IBOL)

Rede de taxonomistas para uma ampla gama de grupos

taxondbmicos

international

BARCODE
OF LIFE

About Us

Making ~a¢.

‘vaery

Species
adl, COUNT

Working Groups Resources

News and Events Get Involved
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Building a Bioliterate World

What would it be like to live in a
bio-literate world - a world where you
could know, in minutes, the name of
any animal or plant - any time,
anywhere? And not just its name but
everything about it - what are its
habits, is it endangered, is it
dangerous, should it even be there or
is it an invader from somewhere else?

How could we use that knowledge to
protect our planet's biodiversity and
promote human health and
well-being?

The International Barcode of Life
project (iBOL), the largest biodiversity
genomics initiative ever undertaken,
is unlocking the door to that world by
creating a digital identification system
far life.

Sitemap

Contact




Construcao da biblioteca

DNA barcoding workflow
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Construcao de uma biblioteca de DNA

Uma plataforma de bioinformatica (BOLD), o
“Barcode of Life Data Systems”

BOLDSYSTEMS Databases | Taxonomy | Identification | Workbench | Resources

W .
NGeag A

Advancing species identification and discovery by providing &5
an integrated environment for the assembly and application g%
= of DNA barcodes.

Barcode clusters for animals 218,495

e o /i Notice: BOLD 3 s officially out of
Barcode Sequences 1,738,857 , <+ : beta and has replaced the previous
: version at this location. Version 2.5
continues to be available at
N O o wdibe

mainta_ined until December 2012.

soeqpesy G|

o

- BOLD pode ser usado para manipulacéo de sequéncias, analises, comparacoes,
mapeamentos

Ratnasingham & Hebert (2007)



O IBOL inclui minhocas, coleémbolos e formigas

Home | About Us | Contact Us | 30/7/2012
L) iBOLER,
N Earthworm barcode of life
L

specimens barcoded: 2572

species barcoded: 2 1 7

unnamed barcode
clusters found: 535

|3l Progress Reports
I

Science NNONSE

Bl Vision

|3l Species Checklists

Bl Collection Protocols

Bl Submit Data BOLDSYSTEMS

Bl Lab Procedures

[DTHER TERRESTRIAL
CAMPAIGNS:

Welcome to Earthworm Barcode of Life, the campaign that aims
to obtain DMA barcodes for the earthworms of the world.

DNA barcoding promises great advances in species discovery
and broad dissemination of taxonomic knowledge by providing
a framewaork for a first-pass taxenomic screening of earthworm
diversity using a single standardized gene marker - a 658 base
pair fragment of the mitochendrial cytochrome oxidase subunit
I gene. This is especially true considering the actual context of
discovery of large portion of cryptic diversity in the group. It
will be impossible to achieve our ambitious goal without the
active involvermnent of many institutions and experts worldwide.
Therefore the campaign seeks to assemble a broad global
coalition of leading researchers, museums, and other
institutions with interest in earthworm taxonomy and
biodiversity.
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Progresso
Espécies alvo: 5829
Especimens com barcode: 4000
~ 750 spp., das quais

s6 ~30% sao conhecidas

“ Species barcoded

“ Unnamed barcode
clusters found

Remaining species



Brazilian Barcode of Life

Invertebrados e o BR-Bol

GRUPOS DNA BARCODES No. espécies
TAXONOMICOS

LEPIDOPTERA 331 130
LEPIDOPTERA 800 203
DIPTERA 41 14
HYMENOPTERA 250 60
HYMENOPTERA 188 97
HYMENOPTERA 93 33
OLIGOCHAETA (minhocas) |600 175
TOTAL 2.203 711




“BARCODE GAP”

Barcode gap

Intra-
especifica (<9%)

Inter-especifica (>15%

#>9-15%

il

Genetic distan

Number of observations

)

DECAENS et al., 2013, HEBERT, 2003.
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ldentificac&o de espécies no BOLD

Comparacéo de exemplares com a base de dados

%> IDENTIFICATION ENGINE

BOLD-IDS provides a species identification tool that accepts DNA
sequences from the barcode region and returns a taxonomic

; ! : (EnEmn
assignment to the species level when possible. “

ID ENGINE |




ldentificac&o de espécies no BOLD

| Intergenic Spacer Region [ITS]

The BOLD Identification System (IDS) accepts sequences from the 5° region of the mitochondrial gene COl and retumns a species-level identification when one is
possible. Further validation with independent genetic markers will be desirable in some forensic applications

The reference database of validated records is used by default and is recommended for all identification purposes

Search Databases:
All Barcode Records on BOLD (434,398 sequences)

Every COl barcode record on BOLD with a minimum sequence length of 500bp (warning: unvalidated database and includes records without species level

identification). This includes many species represented by only one or two specimens as well as all species with interim taxonomy. This searchenly returns a list of
the nearest matches and does not provide a probability of placement to a taxon

Species Level Barcode Records (386,161 sequences/37,849 Species)

Every COl barcode record with a species level identification and a minimum sequence length of S00bp (warning: unvaidated dataset). This includes many species represented by
only one or two specimens as well as all species with interim taxonomy

@ Reference Barcode Database (165,589 Seq 113,774 Species)

Validated subset of the full database with a minimum sequence length of S00bp and containing only those species represented by three or more individuals showing less than 2%
sequence divergence

Enter sequences in fasta format:

ARCTTITATACCTAATTITIGGGGT ITGAGCTGCTATAGTAGGAMCAGCATITAGAGTTTITAATTCGTTTAGAATT ~
AGGACAACCAGETAGATITATTGGAGATGACCARATTTATAACCTAATAGTARCAGCCCATGCTTTTATTATAAT
ITITTITATAGTGATACCIATTATARTCGGGGGATTIGGAAACTGATTAGTACCCTTAATAATCGGTGCCCCTGA
TATAGCCTTICCCCCGAATARATAATATGAGATTCTGGCTCCTCCCCCCTICTCTAACCCTTCTTCTTACAGGGEGG
GTTAGTAGARAGAGGAGCCGGAACTGGTTGAACAGTITATCCCCCACTTGCCGCAGGAATTGCCCATGCTGGTIGC
GTCAGTAGACCTTICTATTTTITAGCCTITCACTTGGCGGGTGCTTCTTCTATTTTAGGAGCTGTAAATTTTATTAC
CACTATCATTAACATACGAACACCTGGTATATCCTGAGACCAGACCCCTCTTTTITIGTTITGGTCGGTGTTTTTAAC
AGCAATTCTTCTICTTICTATCTCITCCTGTGTTAGCAGGAGCTATTACCATACTICTARCCGATCGTAATTTAAR
TACATCGTTCTTCGACCCGGCT GGAGGGGGAGACCCAATTTTATACCAACATTTATTT




ldentificac&o de espécies no BOLD

BOLDSYSTEMS | Management & Analysis

W Specimen Identification Request

Search Request:
Type : COI FULL DATABASE

Search Result:

A species level match has been made. This identification is solid unless Distance Summary :
there is a very closely allied congeneric species that has not yet been 100
analyzed. Such cases are rare. ~
e
~ 95
2
[ Tree Based identification | [ Species Page | = g9
o
E 85
@
80
i 12 23 34 45 56 67 78 89 100

Similarity scores of the top 100 matches

TOP 20 Matches : Display option: default
Arthropoda Collembola Entomobryomeorpha Entomebryidae Entomobrya multifasciata 100
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya multifasciata 100
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya multifasciata 100
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya multifasciata 100
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya muitifasciata 99 22
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya muitifasciats 96.33
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya sp. 86.09
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya sp. 85.96
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya sp. 85.85
Arthropoda Collembola Entomobryomerpha Entomobryidae Entomobrya sp. 85.78
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya sp. 85.78
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya sp. 85.78
Arthropoda Collembola Entomebryomorpha Entomobryidae Orchesella cincta 8486
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya sp. 8471
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Entomobrya sp. 8471
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Orchesella cincta 8456
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Orchesella cincta 84.56
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Orcheselia cincta 844
Arthropoda Collembola Entomobryomorpha Entomobryidae Orchesella cincta 244
Arthropoda Insecta Lepidoptera Riodinidae Eurybia donna 8425




ldentificacédo de espécies no BOLD

COI_FULL_DATABASE_Tree Wed Aug 13 06:2%:422008 Page 1 of |

conodrya sp. |[66] |COON 08 |Canada. VUnict
Entomobrya sp. |[67]|COONT026-08 |Canada.Ontario|
Entomobrya sp. :58"’CCONTOST—DE Canada.Ontario |[Entomor:
Entomobrva sp. |[69] |COONT006—-08 |Canada.Ontario|Entomobryic
Entomobrya sp. [70] |ICOONT009-08 |Canada.Ontario E“trmOGry;dae
———Entomobrya multifasciata|[71]|COLLB091-08|France.Isere |Entomobryida.
Entomobrya multifasciata COLLB029-08 |France. Isere | En tUTOurV dae
Entomobrya multifasciatal[ |COLLB092-08 |France. Isere |Entomob vﬂdae
Entomobrya multifasciata |COLLB090-08 |[France. Isere EntOTuﬂry dae
Entomobrya multifasciatall |COLLBO88-08 |France. Isere Ewtowuzrx;dae
EntmTOArv multifasciatal[ |COLLB087-08 |France. Isere | Entomob ry;dde
H"}" oW > nen
-E“thOAIV sp. | [ —07|Russia.Primorskiy Kray|Entomobryidae
Entomobrya sp 0 345-07|Russia.Primorskiy Kray|Entomobryid
Entomobrya sp Cco 333-07 |Russia.Pri murgklv Kray |Entomobry
Entomobrya sp. || co 346-07 Russla.?l-mrr skiy Kray Entomo*
Entomobrya sp. |[81] |COLLA332-07|Russia.Primorski y Kray Ent
|Isotoma sp.|[82]|COLLA419-07|Russia.Primorskiy Klav\ %
*Tsotoma sp.|[83] |COLLA707-07|Russia. PrlTor 5
a0 4 08—-07| P




Barcodes de minhocas brasileiras

Aprox. 600 individuos de >230 localidades

— Mais de 90 espécies novas!
BOLD => 364 indiv. de 112 locais

Principalmente do S e SE do pais:
PR=42%

SP = 30%

Outros locais de coleta:

RJ, SC, RS, MG, MT, MS, MA, AM, AP
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O POTENCIAL DO DNA BARCODE PARA A TAXONOMIA DE MINHOCAS:
IDENTIFICACAO E CONSERVACAO DE ESPECIES BRASILEIRAS

Elodie da Silva®V, Marcio Gongalves da Rosa®, Guilherme Schiihli"), Samuel Wooster James®),
Marie Luise Carolina Bartz¥), Herlon Nadolny®, Eliza Busch®, George Gardner Brown"

(1) Embrapa Florestas, Colombo, PR. Contact: elodie_dasilva@live.fr ;
(2) Universidade do Estado de Santa Catarina, Chapecé, SC ; (3) University of Towa, Towa City. TA, EUA ;
(4) Universidade Positivo,Curitiba, PR ;(5) Universidade Federal do Parana, Curitiba, PR

Introdugao

Das mais de 800 espécies estimadas no Brasil, apenas 240 a
260 estdo descritas, e grandes &reas no pais continuam sem
coletas, existindo estados com poucos ou nenhum registro de
espécies de minhocas.

Considerando as dificuldades taxondémicas de identificar
minhocas (impedimento taxondmico), ferramentas usando DNA
bodem facilitar e melhorar a exploragdo da biodiversidade e a
sua descrigao.

Objetivos

) Coletar espécies de minhocas de varias regides do Brasil
com o uso do DNA barcode para auxiliar na identificagdo das
espécies brasileiras

i) Enriquecer o banco de dados do projeto BR-BOL (Brazilian
Barcode of Life) com novas sequencias de minhocas.

Materiais & Métodos
1. Coletas de minhocas

As minhocas forem coletadas no Brasil em 231 locais de 2004-
2014, principalmente no Sul do pais.

Figura 1: Mapa do Brasil mostrando os numéros de pontos de coletas por estado.

2. Obtencao das sequéncias de DNA e andlises de dados
Ac codatienciae do aene COIl nbtidas deponie da extracao do

Resultados & Discussao

Os 364 individuos avaliados foram separados em 149 MOTUs,
sendo 37% deles individuos Unicos

Amytithas 5
Andioikins 37
Agorrectodea 6
Dendrodius 1
Dichogaster 19
Dricarias 7
Eisonio 5
Eudilus 5
Eukerma 3
Fimoscolex 54
Glossodeius 5
Glossoscolox 143
iascolox | 5
Kemona 5
amodois 17
Metaphire 4
Suchivona 6
Nematogema 1
rodhil 17
opstoans 3
foscoler 23
Rinodius ]
Tupinaki 2
Urobenus 38

Figura 2: Arvore de Neighbor-Joining (Kimura 2 parametros)

A maioria (55%) eram dos géneros Fimoscolex ou
Glossoscolex, separados em 56 MOTUs, sendo em grande parte
espécies novas, que ainda precisam ser descritas. Encontrou-se
também uma espécie com diversidade criptica (U. brasiliensis)

Pontascolex corethrurus

Urobenus brasifiensis

Foram coletadas principalmente espécies nativas (>130
MOTUs), e poucas (~13 espécies) exdticas (ex. Eukerria).

| Ampmre ety Yy
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USO DE DNA BARCODE PARA A IDENTIFICACAO DE MINHOCAS ENCONTRADAS
NUM GRADIENTE ALTITUDINAL NA FLORESTA ATLANTICA — PARANA

Eliza Busch(®), Elodie da Silva®, Guilherme Borges Xario Cardoso®, Herlon Nadolny®,
Guilherme Schuhli®, Samuel Wooster James®, Alexander Feijoo® e George Gardner Brown®

(1) Universidade Federal do Parand, Curitiba, PR ; (2) Embrapa Florestas, Colombo, PR ;
(3) University of lowa, lowa City, LA, EUA ; (4) Universidad Tecnologica de Pereira, Pereira, Colombia.
Contact : clodic dasilva@live.fr

Introdugao

A Floresta Atlantica no Brasil € um dos hotspots de biodiversidade
mundial, mas foi bastante alterada, hoje restando apenas 7-13% do
bioma original, com a maior parte sendo nas &areas montanas e
submontanas do litoral.

Cerca de 150 espécies de minhocas sédo conhecidas nesse bioma,
mas existem muitas dreas onde ainda nao foram realizadas coletadas de
minhocas.

O DNA barcode pode servir tanto para a diferenciagao de espécies j&
conhecidas, quanto para a identificagdo de novas espécies e ja foi
utilizado em vérios estudos com minhocas (Decaens et al., 2013).

Objetivos

i) Identificar as espécies de minhocas presentes num gradiente
altitudinal no Pico Caratuva com o uso de DNA barcode, na Floresta
Ombrofila Mista

ii) Avaliar o efeito da altitude sobre a riqueza especifica das minhocas.

Materiais & Metodos

1. Coletas de minhocas

As minhocas foram coletadas em parcelas localizadas em um
gradiente altitudinal do Pico Caratuva: 1000, 1150, 1300, 1450, 1600,
1750 e 1820 m (+30m) pelo método de escavagéo e triagem manual de
mondlitos. Os individuos foram fixados em alcool 96% para posterior
identificagdo em laboratorio.

Figura 1: Coletas de minhocas no Pico Caratuva em 2011-2012

2,0b éncias de DNA e anali:

Em total foram utilizados 176
ndividuos para extracdo de DNA

2 sequenciamento do gene da =L
subunidade | da citocromo O <

das de dados

Resultados

As sequéncias de DNA separadas em grupos presentaram un
diversidade intra-especifica de 1-4% e a distancia inter-especifica de 1
28%.

ﬁ::: : Barcode gap para minhocas
- < 9% : intra-especifica
§ “ > 15 % : inter-especifica
g (Chang & James, 2011)
= 200
200
oAb | alhll |

138 7 911131517 192123577 29

Figura 2: Distribuigdo dos valores de distancias intra- e inter-especificas de
minhocas.

| .
L [t
e 2.1
s

Figura 3: Arvore de Neighbor-Joining (Kimura 2 parametros

— %

—
Quatorze espécies foram identificadas morfologicamente e de
geneticamente, sendo uma Fimoscolex n.sp., trés Kerriona n.sp., se
Glossoscolex n.spp. (total 10 novas espécies!), Urobenus brasiliensi
Andiorrhinus duseni, além de duas Amynthas (A. corticis, A. gracilis)
uma espécie nao identificada da familia Ocnerodrilidae. Das 15 espécit
encontradas, 12 espécies eram nativas, duas exdticas e uma co
origem duvidosa. Para cinco espécies néo se obtiveram sequéncias.
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Amynthas 5
Andiorrhinus 37
Aporrectodea 6
Dendrodrilus 1
Dichogaster 19
Drilocrius 7
Eisenia 5
Eudrilus 5
Eukerria 13
Fimoscolex 54
Glossodrilus 5
Glossoscolex 145
Goaiascolex 5
Kerriona 5
Martiodrilus 17
Metaphire 4
Murchieona 6
Nematogenia 1
Ocnerodrilus 17
Opisthodrilus 3
Pontoscolex 23
Rhinodrilus 9
Tupinaki 2
Urobenus 38

73, G
v % :

I\/Iaiia ”°
! Fimoscolex &
Glossoscol
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Todas as fases de vida podem ser identificadas!

MOLECULAR ECOLOGY
RESOURCES

Molecular Ecology Resources (2010) 10, 606-614 doi: 10.1111/}.1755-0998.2009.02822.x

DNA BARCODING
Re-integrating earthworm juveniles into soil biodiversity
studies: species identification through DNA barcoding

B. RICHARD,* T. DECAENS,* R. ROUGERIE,+S. W. JAMES, D. PORCO+ and P. D. N. HEBERT+

Glossoscolex_sp. EWSJA393
_blossoscolex_sp . EWSJA394
Bh.sp2 152
B .sp2_ 181
fh.sp2_183
f8.sp2_180
h sp2_198
R.sp2_186
Af.sp2_188
RA.sp2_ 184
RA.sp2_193
B.sp2_109

h.sp2_187
h.sp2_185
th.sp2_190

%h.sp2_182

oh.sp2_199
h.sp2_202
o h.sp2_234
B.sp2_241
fhsp2_157
A.sp2_159
Bsp2_171



Auxiliar a taxonomia “classica”

* Discriminacao de espécies morfologicamente
parecidas

Glossoscolex (P.) uliginosus

Glossoscolex (G.) palus
Glossoscolex (G.) palus
Glossoscolex (G.) palus

Paiqueré - Igrejinha site
Paiqueré - Colorado site
Paiqueré - Colorado site

Ibicatu site (2)

RPPN Sao Pedro site
RPPN Sao Pedro site

_E Jaguapita site
Jaguapita site

0.1

\ Ibiaci site (4)

Glossoscolex sp. Mato Grosso
: Glossoscolex sp. Mato Grosso

Bartz et al. (2012)

Glossoscolex (P,) lutocolous



Unir exemplares com variacao
especifica fenotipica

2% divergéncia

Todos
Andiorrhinus
duseni

=

00487|BIN113771

inug sp. 315
Andiomrhinus|sp. 315
Andi:l'rh'l'ussp.:ﬂﬁ

t"-i.:'.:'-.:'nl-- Bl




Revelar diversidade crl’pticé

e Espécies morfologicamente “idé
mas geneticamente distintas com

Urobenus brasiliensis Ben

38y Urobenus_4T.seq
|l'{ Urobenus_48 seq

| Urobenus_4U.seq

onticas”
COl

nham 1876

Ir Urobenus_459.seq
{ Urobenus_5D.seq
1AUrcbenus_brasiliensis
2NUrobenus_brasiliensis
| | 1GUrobenus_brasiliensis
0 —| 1HUrebenus_brasiliensis
—] 1NUrobenus_brasiliensis
2AUrobenus_brasiliensis
pelp 20Urobenus_brasiliensis
2FUrobenus_brasiliensis
2GUrobenus_brasiliensis
03 Jj 2PUrobenus_brasiliensis
3PUrobenus_brasiliensis
067} 3CUrobenus_brasiliensis
3EUrobenus_brasiliensis
3GUrobenus_brasiliensis
‘3HUrabenus_brasiliensis
3lUrobenus_brasiliensis
3MUrobenus_brasiliensis
3NUrobenus_brasiliensis
= 2CUrobenus_brasiliensis
1y Urobenus_10Q.seq
i 1QUrobenus_brasiliensis
|| 3JUrobenus_brasiliensis
—I 3LUrobenus_brasiliensis
3SUrobenus_brasiliensis
1§ 1EUrobenus_brasiliensis
1FUrobenus_brasiliensis
1RUrobenus_brasiliensis
3BUrobenus_brasiliensis
3DUrobenus_brasiliensis
3QUrobenus_brasiliensis
2QUrobenus_brasiliensis
3AUrcbenus_brasiliensis
089 3FUrobenus_brasiliensis
2HUrobenus_brasiliensis
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Urobenus brasiliensis
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v'Complementar estudos em base na morfologia

Gradiente Altitudinal no PE Pico Parana (1000 a 1850 m)
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Ecologia

- Melhorar estimativas de diversidade e rigueza
- Dinamica de populacoes
- Diferenciacao de nichos

Rarefaction curves Species richness
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Ecologia

Rarefaction curves Species richness
g _
Boot RAR ACE
o
b 3]
Q @]
m om
Y= T Y=
5] ° o
@ o ©
sl 4 o
E S
2 2
0 o
T < o
© g~
© T
3 24 = 6 ‘
g Egl o *
= 0 - i Soil-dwelling sp e
* Corticolous sp
*  Tree-dwelling sp
o - o - n=122

T T T 1
50 100 150 200 260

Individuals

Species richness vertical stratification
Legends

. Bootstrap estimates

Rarefied boatstraps

=40rm

30-40m

Até > 40m

Species diversity in epiphytes 20-30m

10-20m

0-10m

Trunks

Soil

0 5 10 15
Mumber of BC

0 10 20 an 40
Mumber of BC




O DNA barcoding pode ajudar...

29 iBOL | Bt
~N=/ Earthworm barcode of life

unnamed barcode
clusters found: D3
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« Barcoding ambiental




Monitoramento de espécies invasoras

Biological invasions in soil: DNA barcoding as a monitoring
tool in a multiple taxa survey targeting European
earthworms and springtails in North America

David Porco - Thibaud Decaéns - Louis Deharveng + Samuel W. James -
Dariusz Skarzynski + Christer Erséus - Kevin R. Butt * Benoit Richard -
Paul D. N. Hebert

Processo de invasao (origem, expansao) de
Pontoscolex corethrurus (Muller, 1857)!

 Variacao no COIl em populacoes
autoctonas vs. invasoras

« Estrutura genética das
populacdes invasoras para
revelar historia de invasoes

* |dentificar areas de colonizacao
ou migracao indigena



O proximo passo: Barcoding ambiental

Amostra ambiental (solo)
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Decaéns et al. in prep.
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O futuro... Alguns desafios...

Ainda estamos longe de uma ferramenta para uso a

campo

Base de dados (BOLD) ainda muito incompleta!

Ainda precisa-se do taxonomista (g esta em falta!)

Capacitacao em biologia e analise filogenética

molecular!

O problema da diversidade criptica

Custo e “facilidade” ainda pode melhorar bastante...
v' Precisa $$9%, equipamento e computer “power”!



Barcoding nunca substituira

completamente a taxonomia
“traditional”....

Mais bem é uma ferramenta util para

acompanhar facnlltar e expandir o
potenaal de es“tudos taxonomlcos
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Soil invertebrate barcoding campaigns

The Earthworm barcode of life

Global analysis of the sequences:

\| >Test for the reliability of the method for groups with
/ highly resolved taxonomy

.»/ —>Estimation of the minimal divergence level for
species discrimination

» 15-20% for earthworms
-)Comparison between patterns obtained from

morphology and barcoding
—)Grlobal estimation of the number of species
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O cddigo de barras do DNA (DNA barcoding)

THE ROYAL Received 29 July 2002

Accepted 30 September 2002

'd L_- SO C IETY Published onfine 8 January 2003

Biological identifications through DNA barcodes

Paul D. N. Hebert", Alina Cywinska, Shelley L. Ball
and Jeremy R. deWaard

DNA Barcoding = uso de um fragmento
de um gene padrao para identificar
espécies e explorar a biodiversidade

Citocromo c oxidase | (COl) e o
‘barcode’ padrao para animais (650 pb)

= Um meétodo padréo para
Identificar animais

Hebert et al (2003)




DNA barcoding

Ha controvérsia sobre o método

- Falsos negativos: barcodes
semelhantes em duas espécies
diferentes (pequena divergéncia,
introgressao);

- Falsos positivos: barcodes
diferentes para a mesma espécie
(polimorfismo ancestral)

Hoje reconhecida como uma
ferramenta confiavel e de facil uso
para a discriminacao de espeécies

Hebert propos uma biblioteca global
de barcodes para o reino animal

Rubinoff & Holland (2005), Trewick (2007), Wiemers & Fiedler
(2007), Will et al (2005), Hebert et al (2003, 2004, 2010)

Biol. Len. (2010) 6, 359-362

biology

I tt doi:10.1098 /rsbl.2009.0848

e e rs Published online 16 December 2009
Evolutionary biology

DNA barcodes for 1/1000

of the animal kingdom

Paul D. N. Hebert'*, Jeremy R. deWaard??

and Jean-Francois Landry*

' Biodiversity Institute of Onuario, Untversity of Guelph, Guelph,
Omntario, Canada N1G 2W1

"'Dcpamm:m of Forestry Science, University of British Columbia,
Vancowwver, Brinsh Columbia, Canada V6T 174

lEnummlogzv, Roval Brinsh Columbia Musewm, Vicioria,
Briush Columbia, Canada V8W 9W2

‘Research Centre, Agriculture and Agri-Food Canada, Ottawa,
Omrario, Canada KIA 0Cé6

*Author for correspondence ( pheberti@uoguelph.ca).

This study reports DNA barcodes for more than
1300 Lepidoptera species from the eastern half
of North America, establishing that 99.3 per
cent of these species possess diagnostic barcode
sequences. Intraspecific divergences averaged
just 0.43 per cent among this assemblage, but
most values were lower. The mean was elevated
by deep barcode divergences (greater than 2%)
in 5.1 per cent of the species, often involving the
sympatric occurrence of two barcode clusters. A
few of these cases have been analysed in detail,
revealing species overlooked by the current
taxonomic system. This study also provided a
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