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Estima-se que existam cerca de 3600 espécies de minhocas no mundo e igual numero a
serem descobertas e descritas. Das mais de 800 espécies estimadas no Brasil, apenas 240 a 260
sdo conhecidas, deste modo grandes areas no pais continuam sem numero representativo,
existindo estados com poucos registros de espécies de minhocas. A identificacdo das espécies
de minhocas pode ser determinada por meio da caracterizagdo morfologica ou molecular.
Considerando as dificuldades taxondmicas enfrentadas para identificar os animais de solo
(impedimento taxondmico), ferramentas usando DNA podem facilitar e melhorar a exploracdo
da biodiversidade e a sua descrigcdo. Através da analise do DNA, a identificacao de espécies de
oligoquetas, especialmente individuos pequenos, juvenis e casulos, torna-se possivel. Um
fragmento da sequéncia nucleotidica do DNA mitocondrial da subunidade I do gene citocromo
oxidase (COI), com 658 pares de base, t€ém sido proposto como padrdo para a identificacdo
molecular de espécies animais. O DNA barcoding ¢ uma iniciativa a nivel mundial que busca
desenvolver o DNA Barcode como um padrao global em taxonomia, sendo uma colaboracio
entre instituigdes que realizam inventarios da biodiversidade buscando promover a rapida
compilacdo de dados de DNA Barcode de alta qualidade em uma banca de dados (Barcode of
Life Data Systems - BOLD). Os objetivos do presente trabalho foram de 1) coletar e identificar
espécies de minhocas em varias regides do Brasil com o uso do DNA barcode para auxiliar na
conservagdo das espécies brasileiras e ii) enriquecer o banco de dados do projeto BR-BOL
(Brazilian Barcode of Life) com novas sequencias. As minhocas forem coletadas em 112 locais
de 2004-2014. As sequencias do gene COI obtidas depois da extragdo do DNA das minhocas,
PCR e sequenciamento foram analisadas através do método do Neighbor-Joining (NJ) com
MEGA 4.0 usando o modelo Kimura-2 parametros (K2P). As sequencias foram separadas em
especies potenciais (MOTUs) segundo a divergéncia entre as sequéncias de nucleotideos e
identificadas morfologicamente. Os 364 individuos avaliados foram separados em 149 MOTUs,
sendo 37% deles indiv. tnicos. A maioria (55%) eram dos géneros Fimoscolex ou Glossoscolex,
separados em 56 MOTUSs, sendo a maioria espécies novas, que ainda precisam ser descritas.

No Brasil, essa ferramenta ¢ especialmente util considerando a atual limitagdo de
taxonomistas. O DNA barcode permitiu estudar um grande nimero de exemplares de modo
eficiente e rapido, identificando no mesmo tempo novas espécies, que serdo em seguida
descritas por especialistas.
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