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1. INTRODUÇÃO 

 
 Ao final do século XX, os taxonomistas teorizavam que a maioria das 

espécies do planeta seguiriam sem descrição e que parte dessa diversidade 
poderia ser extinta antes mesmo de ser conhecida (PANTE et al., 2015). Esse 
fenômeno passou a ser conhecido como o “impedimento taxonômico", conforme 
Rodman e Coby (2003). Além disso, nas últimas décadas, há a chamada “crise 
taxonômica”, caracterizada pela escassez de especialistas e financiamento à 
pesquisa nesta área (PIRES; MARIONI, 2010). 

Com o intuito de reduzir as limitações, as análises moleculares, em especial 
o código de barras molecular (HERBERT et al., 2003), foram propostas para 
complementar as descrições tradicionais. A utilização do DNA barcoding na 
taxonomia tem sido proposta como uma ferramenta capaz de acelerar a 
descoberta, identificação, delimitação e descrição de espécies, com especial 
relevância em casos de espécies crípticas (GOULDING; DAYRAT, 2016). Contudo, 
essa técnica não substitui a taxonomia morfológica, mas se insere em um contexto 
mais amplo de integração de diferentes fontes de dados, que tem se mostrado 
fundamental para a delimitação de espécies. 

O gênero Mycodrosophila (BACHLI, 2025) tem 130 espécies descritas. Esse 
táxon é considerado micófago desde sua fase larval até a fase adulta 
(GOTTSCHALK et al., 2009), sendo sua associação a corpos de frutificação 
obrigatória e relacionada com a oviposição, corte sexual (BIZZO, 2008) e 
alimentação (COURTNEY, 1990). Embora ocorra em escala mundial, o gênero é 
mais frequentemente registrado em regiões da África, Ásia e Austrália (JUNGES et 
al., 2016). 

Considerando a necessidade de integrar abordagens morfológicas e 
moleculares na delimitação de espécies o presente trabalho busca corroborar a 
determinação de seis espécies africanas de Mycodrosophila (CORRÊA, 2023) por 
meio da utilização de ferramentas moleculares, alinhando-se à proposta de 
taxonomia integrativa defendida por diversos sistematas. Os objetivos específicos 
são: (1) obter o barcode gap de espécies de Mycodrosophila; (2) analisar os 
agrupamentos das espécies obtidos por análise da sequência; (3) comparar os 
agrupamentos com as delimitações propostas pela análise morfológica. 
 
        

2. METODOLOGIA 
 

Para atingir os objetivos propostos neste trabalho, foram usados 13 
sequências de DNA, obtidas por PCR usando primers C1-N1738 (SIMON et al. 
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1994) e LCO1490 (FOLMER et al.1994) que amplificam sequência do gene 
mitocondrial Citocromo C oxidade subunidade 1 (COI). As sequências foram 
submetidas a base de dados Barcode of Life Data System (BOLD) a fim de verificar 
a identidade comparando com outras sequências depositadas no banco.  

Todas sequências de Mycodrosophila do banco de dados foram baixadas no 
formato fasta para análise. As sequências foram abertas no programa Molecular 
Evolutionary Genetics Analysis (MEGA) (TAMURA et al. 2021) para que fosse feito 
o alinhamento de nucleotídeos, utilizando o software Multiple Sequence 
Comparison by Log-Expectation (MUSCLE). Após alinhamento, as sequências 
foram editadas quanto a inserção de símbolos que representam ausência de 
informação; e remoção das sequências sem identidade com o fragmento das 
sequências de interesse. Ainda, foi construída a árvore de Neighbor-Joining (NJ) 
considerando a distribuição gama, Kimura 2 parâmetros e 1000 bootstrap. Após 
análise da árvore, sequências cuja identificação nominal não apresentaram 
agrupamento consistente, bem como sequências únicas, que não agrupavam, 
foram removidas. Após cada edição, as sequências foram realinhadas.  

A matriz de distância das sequências, geradas no MEGA, foi exportada para 
análise do barcode gap nos programas Assemble Species by Automatic Partitioning 
(ASAP) e Automatic Barcode Gap Discovery (ABGD) acessados pelo iTaxoTools 
(VENCES et al., 2021). O valor do barcode gap foi usado para colapsar as espécies 
na árvore de NJ.   
 Ainda as sequências das espécies africanas e de M. graciosa foram usadas 
na construção de uma rede de haplótipos usando os programas DNASP (ROZAS 
et al., 2017) e Network (http://www.fluxus-engineering.com), segundo protocolo de 
Turchetto-Zolet et al. (2013). 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

O cálculo do barcode gap apresentou valor de 0,3 em ambos os programas 
utilizados. Este valor está de acordo com outras espécies de Drosophila (YASSIN 
et al., 2010). A utilização do barcode gap na construção da árvore filogenética de 
NJ manteve os indivíduos de M. david, M. burlai, M. mauritiana e M. 
madagascariensis não agrupadas, mas os cinco indivíduos de M. africana e o único 
indivíduo de M. albopedicelo agrupadas com suporte de 85. 

As dez proposições de agrupamento geradas no programa ASAP mantém 
as espécies M. david, M. burlai, M. mauritiana e M. madagascariensis isoladas. 
Entretanto, na proposição mais provável (grupo um), as espécies M. africana e M. 
albopedicelo formaram um grupo único (Figura 1). Analisando os demais 
grupamentos, o particionamento sete apresenta um agrupamento plausível de M. 
projectans affinis 2, M. neoprojectans affinis 1 e M. neoprojectans affinis 2, mas 
separa M. africana de M. albopedicelo (Figura 1). 
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Figura 1: Resultado do agrupamento de espécies do programa ASAP e da rede de 
haplótipos, quanto ao posicionamento de Mycodrosophila africana e M. albopedicelo. A- 
Partição de M. africana e M. albopedicelo destacando o grupo 1, mais provável e grupo 7, 
com melhor concordância em relação ao posicionamento das outras espécies de 
Mycodrosophila. B- Partição de M. projectans aff. 2, M. neoprojectans aff. 1 e M. 
neoprojectans aff. 2 que dão suporte para o grupo 7. C- Detalhe da rede de haplótipos 
mostrando os indivíduos de M. africana (pontos azuis) e M. albopedicelo (ponto vermelho). 
Traços mostram o número de mutações entre as espécies.  
 

A rede de haplótipos, por sua vez, concorda com a separação de todas as 
espécies, incluindo a M. africana e M. albopedicelo. Estas apresentam-se como 
espécies próximas, mas distintas, separadas por aproximadamente sete mutações, 
considerando um ancestral comum entre os dois grupos de indivíduos (Figura 1 C). 

Corroborando com a proposição da taxonomia integrativa, observamos a 
necessidade de usar mais de uma abordagem molecular somada à análise 
morfológica. Os dados moleculares sugerem uma relação próxima entre as 
espécies M. africana e M. albopedicelo. Também, sugere que a separação destas 
duas espécies é recente.  
 

4. CONCLUSÕES 
 

De modo geral, houve concordância entre os dados moleculares e a 
morfologia na separação das espécies africanas M. david, M. burlai, M. mauritiana 
e M. madagascariensis. A partir de uma série de abordagens, foi possível confirmar 
a identidade específica dos indivíduos de M. africana e M. albopedicielo.  
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