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Genética molecular e sistemática animal:  
Um breve histórico, contribuições e desafios
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Molecular genetics and animal systematics:  
A brief history, contributions and challenges
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Resumo

O progresso da genética molecular tem possibilitado o desenvolvimento de métodos para caracterizar geneticamente 
indivíduos e populações. Na última década, o uso crescente de marcadores moleculares de DNA deu origem à taxonomia 
molecular. O gene COI é considerado o marcador universal para código de barras genético animal, porém sua amplifica-
ção é difícil para alguns táxons, e isso tem motivado a proposta de marcadores alternativos. Entretanto, é possível que a 
combinação de dois ou mais marcadores de DNA e o desenvolvimento de oligonucleotídeos iniciadores espécie-específicos 
possam resolver esse dilema. Por outro lado, tornou-se cada vez mais difícil publicar descrições de espécies baseadas ex-
clusivamente em morfologia no mundo inteiro. Taxonomistas atribuem esse fato ao fenômeno do “impedimento taxonô-
mico”. Apesar das divergências entre taxonomistas tradicionalistas e moleculares, é muito provável que o uso integrado de 
dados genéticos e morfológicos possa fornecer subsídios mais consistentes na delimitação de espécies. Recentemente, o 
uso de marcadores de DNA em sistemática filogenética abriu caminho para a sistemática molecular. Algumas iniciativas 
têm contribuído para o avanço dessa nova linha de pesquisa, por exemplo: criação de bases de dados filogenéticos e dis-
ponibilidade de infraestrutura computacional para inferência filogenética. Dentre os desafios de trabalhar com taxonomia 
molecular, destacam-se a demanda por infraestrutura adequada e alto investimento financeiro. Apesar disso, a taxonomia 
no Brasil, sem dúvida, tem potencial para continuar se expandindo como uma das ciências mais promissoras deste século, 
principalmente nesse momento da história em que fragmentação e degradação ambiental demandam o conhecimento 
urgente da biodiversidade.
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Abstract

The progress of molecular genetics has enabled the development of methods to characterize individuals and populations 
genetically. In the last decade, the increasing use of DNA molecular markers led to the molecular taxonomy. The COI gene 
is a universal marker for DNA barcoding in animals, but its amplification is difficult for some taxa and it has motivated the 
proposal of other molecular markers. However, it is likely that a combination of two or more DNA markers and the devel-
opment of species-specific primers can solve this dilemma. On the other hand, it became increasingly difficult to publish 
descriptions of species based only on morphology worldwide. Taxonomists assign this issue to the “taxonomic impediment”. 
Despite the differences between traditional and molecular taxonomists, it is highly likely that the integrated use of genetic 
and morphologic data may provide more reliable information in the delimitation of species. Recently, the use of DNA markers 
in phylogenetic systematics paved the way for molecular systematics. Some initiatives have contributed to the advancement 
of this research area, e.g. creation of phylogenetic databases and availability of computational infrastructure for phyloge-
netic inference. Among the challenges of working with molecular taxonomy are the need for adequate infrastructure and 
high support investment. Nevertheless, the taxonomy in Brazil certainly has the potential to continue expanding as one of 
the most promising sciences of this century, especially at this moment in history when fragmentation and environmental 
degradation require urgent knowledge of biodiversity.
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obter dados de diversos loci do genoma, enquanto 
que os codominantes (ex.: RFLP, sequência de DNA, 
microssatélites) revelam alelos de um lócus específi-
co do genoma. Marcadores codominantes, tais como 
microssatélites, permitem distinguir indivíduos he-
terozigotos de homozigotos e calcular frequência de 
alelos (Freeland, 2005).

Algumas regiões do DNA não codificam para pro-
teínas (ex.: íntrons) e muitas dessas regiões passa-
ram a ser usadas como marcadores moleculares em 
estudos de genética de populações (sensu Jarman, 
Ward & Elliott, 2002). Essas regiões não codificantes 
do DNA oferecem a vantagem de serem marcadores 
neutros, ou seja, não se encontram sob seleção natu-
ral. Outros marcadores moleculares oferecem a van-
tagem de apresentarem elevado número de cópias 
no DNA (ex.: genes do DNA nuclear ribossomal) e por 
possuírem alta taxa de mutação (ex.: minissatélites e 
microssatélites). Microssatélites têm sido considera-
dos marcadores muito informativos para estudos po-
pulacionais, em virtude de sua alta taxa de mutação e 
heterozigosidade (Schlötterer, 2004).

Embora seja comum ocorrerem diferenças genéti-
cas interespecíficas, a estrutura e função dos genes são 
tipicamente conservadas entre indivíduos da mesma 
espécie. Isso não significa, entretanto, que todos os 
indivíduos de uma mesma espécie são geneticamente 
idênticos, já que variações genéticas intraespecíficas 
evitam, por exemplo, que dois indivíduos possuam o 
mesmo código genético. Essas variações se devem a 
eventos ocorridos durante a replicação do DNA, tais 
como recombinação, duplicação e mutação (Freeland, 
2005; Lemey, Salemi & Vandamme, 2009). Contudo, 
nem todo código genético é herdado do mesmo modo 
e, portanto, o conhecimento dos diferentes tipos de 
herança genética é fundamental na escolha do marca-
dor molecular mais adequado em um estudo genético, 
ex.: se o objetivo é avaliar variabilidade genética popu-
lacional, diferenciar espécies crípticas ou reconstruir 
o relacionamento filogenético de diversos táxons.

O modo de herança genética difere entre marca-
dores moleculares de DNA nuclear (nDNA) e de DNA 
mitocondrial (mtDNA). Marcadores de nDNA (ex.: ITS, 
18S, 28S) possuem herança biparental, são muito utili-
zados em reconstrução filogenética de diversos táxons 
e podem, eventualmente, ser usados para detectar hi-
bridização de espécies (sensu Freeland, 2005; Gross, 
Nilsson & Schmitz, 1996). Já os marcadores de mtD-
NA (ex.: COI, Cytb, ND4) possuem, na maioria dos ca-
sos, herança uniparental e são amplamente utilizados 

Desde a descoberta da estrutura molecular do 
DNA, por James Watson e Francis Crick em 1953, o 
campo da genética tem progredido consideravelmente 
e contribuído para a compreensão de processos bio-
lógicos inerentes à evolução de espécies. Ao longo 
dos últimos 30 anos, a genética molecular vem ino-
vando o campo das ciências biológicas, possibilitan-
do o desenvolvimento de métodos para caracterizar 
geneticamente indivíduos e populações (Freeland, 
2005; Teneva, 2009).

Historicamente, interações entre espécies e am-
biente têm sido estudadas por meio de observações 
de campo e manipulações experimentais. Esses cami-
nhos fornecem dados fenotípicos, que podem ser ba-
seados em um ou mais aspectos da morfologia, fisio-
logia ou comportamento das espécies. Contudo, o uso 
de dados fenotípicos para inferir variação genética de 
populações é bastante questionável. Embora algumas 
características fenotípicas estejam sob estrito con-
trole genético, fatores ambientais podem influenciar 
a relação entre o genótipo (i.e. conjunto de genes) e o 
fenótipo de um indivíduo. Assim, a variação genética 
poderia ser subestimada (ou superestimada) se fosse 
baseada unicamente em dados fenotípicos (Freeland, 
2005; Pamilo, 1988). Por isso, a complexa interação 
entre genótipo, fenótipo e ambiente pode ser consi-
derada um dos principais motivos que impulsiona-
ram o desenvolvimento de marcadores moleculares 
para o estudo genético de espécies.

Os primeiros marcadores moleculares, as alozi-
mas, foram desenvolvidos na década de 1960 e eram 
baseados em enzimas. Alozimas são múltiplas va-
riantes de uma mesma proteína que ocorrem quan-
do sequências de DNA de dois ou mais alelos, em 
um mesmo lócus, são suficientemente divergentes 
e, então, o RNA correspondente codifica diferentes 
aminoácidos, dando origem a múltiplas variantes 
de uma mesma proteína. No entanto, nem toda mu-
tação na sequência de DNA resulta em mudanças na 
sequência de aminoácidos, e essa é uma das desvan-
tagens da utilização de alozimas como marcadores 
moleculares. As limitações e desvantagens do uso de 
alozimas impulsionaram, anos depois, o desenvolvi-
mento de marcadores genéticos baseados em DNA 
(Freeland, 2005; Schlötterer, 2004).

Na década de 1980, foram desenvolvidos os primei-
ros marcadores moleculares de DNA. Basicamente, os 
marcadores de DNA podem ser classificados em dois 
grupos: marcadores dominantes e codominantes. Os 
marcadores dominantes (ex.: RAPD, AFLP) permitem 
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& Boissin, 2010; Moszczynska, Locke, McLaughlin, 
Marcogliese & Crease, 2009), o que poderia compro-
meter o estabelecimento de COI como marcador uni-
versal em taxonomia e, consequentemente, a propos-
ta de identificação de espécies baseada nesse gene. 
Por outro lado, alguns pesquisadores têm sugerido 
a utilização de marcadores moleculares alternativos 
(ex.: 16S, ITS2) para identificação de espécies animais 
(Coleman, 2009; Vences, Thomas, Meijden, Chiari & 
Vieites, 2005). Diante desses dados, torna-se evidente 
que ainda são necessários outros estudos para se che-
gar a um consenso sobre a escolha de um marcador 
universal (ou marcadores) que auxilie na identificação 
de espécies por código de barras genético. No entan-
to, a alta taxa evolutiva de COI para alguns grupos de 
animais (ex.: parasitos vivíparos de Gyrodactylidae; 
Meinilä, Kuusela, Ziętara & Lumme, 2004) sugere que 
o uso universal desse marcador para código de bar-
ras genético pode se tornar difícil, principalmente em 
razão da dificuldade de desenhar oligonucleotídeos 
iniciadores que sejam eficientes na amplificação de 
COI para diferentes espécies. É bastante provável que 
a combinação de dois ou mais marcadores de DNA e 
o desenvolvimento de oligonucleotídeos iniciadores 
espécie-específicos possam resolver esse impasse so-
bre o uso de marcadores moleculares para código de 
barras genético de animais.

No Brasil, em meados da década de 90, a equi-
pe do Laboratório de Genética Animal da Embrapa 
(Cenargen) criou um banco de amostras de DNA com 
o objetivo de reunir informações para subsidiar pes-
quisas em conservação e genética de animais (Egito, 
Albuquerque, Castro, Paiva, Marques & McManus, 
2005). Há aproximadamente oito anos, o Instituto de 
Pesquisas Jardim Botânico do Rio de Janeiro criou o 
Banco de Dados de DNA da Flora Brasileira (The DNA 
Bank of Brazilian Flora Species), o primeiro banco 
de dados genético de espécies de plantas brasileiras. 
Apesar desses recentes avanços, o uso de dados ge-
néticos em taxonomia no Brasil tende a crescer mais, 
principalmente se levar em conta a estimativa de es-
pécies ainda não descritas no país. De acordo com 
Marques e Lamas (2006), o número de espécies ani-
mais descritas no Brasil corresponde a pouco mais de 
6% do total das espécies conhecidas no mundo todo, 
mas estima-se que esse número seja ainda maior.  
O Brasil é um país riquíssimo em biodiversidade e, 
por isso, a criação de bancos de dados genéticos se faz 
necessária para consolidar o conhecimento gerado 
por taxonomistas e sistematas do país. Atualmente, 

em estudos populacionais, pois apresentam amplo 
polimorfismo intraespecífico e evoluem mais rápido 
que o nDNA (Avise, 2000). Dentre os marcadores mi-
tocondriais conhecidos atualmente, dois se destacam 
em estudos genéticos com animais: o gene citocromo c 
oxidase I (COI) e a região controle do mtDNA (também 
conhecida como D-loop). A elevada taxa evolutiva, ge-
ralmente apresentada por esses dois marcadores, per-
mite que eles sejam usados em vários tipos de estudos, 
incluindo filogeografia, código de barras genético (no 
caso de COI), reconstrução de história demográfica e 
diversificação adaptativa. A informação genética desses 
marcadores é obtida por meio do sequenciamento de 
fragmentos de DNA. Atualmente, o sequenciamento de 
DNA é o método que oferece maior nível de resolução 
para caracterizar geneticamente indivíduos e popula-
ções, porém é considerado o mais oneroso de todos.

O advento do sequenciamento de DNA proporcio-
nou, nas últimas duas décadas, a criação de bancos 
de dados genéticos visando reunir e disponibilizar, 
gratuitamente, informações genéticas de táxons do 
mundo todo. Essas coleções de sequências de DNA 
têm contribuído para a realização de pesquisas em 
diversas áreas, dentre elas taxonomia, sistemática, 
biologia da conservação e ecologia. Na última década, 
o uso de ferramentas moleculares para identificação 
de espécies deu origem a uma nova linha de pesquisa 
em biologia, a taxonomia molecular. Essa abordagem 
molecular consiste na identificação de espécies usan-
do um código de barras genético (também conhecido 
como código de barras de DNA).

O gene mitocondrial COI demonstra ser um im-
portante marcador molecular para código de barras 
genético de animais, pois oferece a vantagem de ser 
espécie-específico (Hebert, Ratnasingham & Waard, 
2003), i.e. apresenta alta variabilidade interespecífi-
ca. Essa característica tornou o COI, desde então, um 
marcador universal em taxonomia molecular e isso 
inspirou a criação de um consórcio internacional co-
nhecido como Código de Barras da Vida (do inglês, 
Barcode of Life – http://www.barcodeoflife.org). Esse 
projeto é mantido em parceria com três importantes 
bases de dados moleculares: GenBank (http://www.
ncbi.nlm.nih.gov), European Molecular Biology Lab 
(http://www.ebi.ac.uk/embl) e DNA Data Bank of 
Japan (http://www.ddbj.nig.ac.jp). Apesar da crescen-
te utilização de COI em taxonomia, alguns pesquisado-
res relatam que a amplificação desse gene é muito di-
fícil para alguns grupos de animais (Bhadury, Austen, 
Bilton, Lambshead, Rogers & Smerdon, 2006; Hoareau 
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similaridades morfológicas. Centenas de anos depois 
de Aristóteles, o botânico sueco Carl Linnaeus criou 
um método de classificação taxonômica que é utiliza-
do até os dias de hoje. Esse método, publicado e inti-
tulado Systema Naturae, objetivava organizar a diver-
sidade de espécies de plantas e animais com base na 
morfologia comparativa dos indivíduos.

O método de Linnaeus, conhecido como nomen-
clatura binomial, consiste em ordenar as espécies 
em uma série ascendente de grupos, formando um 
sistema hierárquico de classificação. Embora esse 
método seja bastante eficiente para nomear e organi-
zar táxons, ainda hoje pode ser difícil, em um sentido 
taxonômico, delimitar uma espécie, especialmente 
porque o conceito de espécie vem sofrendo grandes 
mudanças nos últimos 200 anos. Atualmente, é pos-
sível destacar quatro tipos principais de conceito de 
espécie: (1) conceito tipológico ou morfológico, (2) 
conceito biológico, (3) conceito evolutivo e (4) con-
ceito filogenético. Apesar da ampla discussão a res-
peito da validade dos diferentes conceitos de espécie, 
dados genéticos recentes parecem favorecer o con-
ceito filogenético de espécie. O conceito filogenético 
de espécie vem conquistando cada vez mais espaço 
na comunidade científica, principalmente por ser 
menos restritivo que o conceito biológico de espécie 
e permitir o teste de hipóteses filogenéticas (sensu 
Wheeler, 1999), contribuindo, dessa forma, para es-
tudos sobre a evolução de espécies.

A introdução da teoria evolutiva em taxonomia 
animal mudou o papel do taxonomista, que passou a 
“sistematizar” o conhecimento taxonômico. Segundo 
os fundamentos da teoria evolutiva, as espécies se 
encontram em constante mudança e, por essa razão, 
a natureza estática do método classificatório tornou-
-se antiquada para a taxonomia de organismos vivos 
(sensu Hennig, 1965). Essa lacuna foi preenchida com 
o surgimento da sistemática filogenética.

A sistemática filogenética foi proposta pelo ento-
mologista alemão Willi Hennig em meados da década 
de 1960. De acordo com o método sistemático, uma 
espécie representa um conjunto de indivíduos que 
possuem uma descendência evolutiva comum. Essa 
visão de espécie tem fornecido subsídios para a rea-
lização de estudos em diversas áreas da biologia, tais 
como taxonomia, filogeografia e biogeografia. Assim 
como observado para a taxonomia, o uso de marca-
dores moleculares de DNA abriu caminho para outra 
importante linha de pesquisa em biologia: a sistemá-
tica molecular.

taxonomistas brasileiros contam com o apoio de um 
programa federal de capacitação em taxonomia, o 
Protax, lançado em 2005 pelo Conselho Nacional de 
Desenvolvimento Científico e Tecnológico (CNPq), 
em parceria com a Capes e o Ministério da Ciência e 
Tecnologia. Medidas como essa refletem a importân-
cia e, ao mesmo tempo, uma crescente necessidade 
de apoiar estudos voltados para a taxonomia da bio-
diversidade brasileira.

O surgimento da taxonomia molecular foi acom-
panhado de um fenômeno mundialmente conheci-
do como “impedimento taxonômico”. Pesquisadores 
argumentam que esse fenômeno é resultante da re-
dução do número de taxonomistas e de publicações 
em taxonomia nas últimas décadas (ex.: Hopkins & 
Freckleton, 2002), enquanto outros alegam que os 
investimentos destinados à taxonomia tradicional 
estão sendo redirecionados para pesquisas com taxo-
nomia molecular. Apesar de o número de taxonomis-
tas ser satisfatório no Brasil, pelo menos para alguns 
grupos taxonômicos (sensu Carvalho, Bockmann, 
Amorim, Vivo, Toledo-Piza, et al. 2005), tornou-se 
cada vez mais difícil publicar descrições de espécies 
baseadas exclusivamente em dados morfológicos no 
mundo todo. Essa situação tem ocorrido principal-
mente por dois motivos: (1) o número de periódicos 
especializados que aceitam descrições taxonômicas 
tradicionais tem diminuído nos últimos anos; e (2) a 
crescente ideia de que descrições de táxons baseadas 
exclusivamente em dados morfológicos podem gerar 
incertezas taxonômicas na delimitação de espécies. 
Apesar desses conflitos entre taxonomistas tradi-
cionalistas e taxonomistas moleculares, parece mais 
provável que o uso conjunto de dados genéticos e 
morfológicos pode contribuir muito mais para a taxo-
nomia animal (sensu Lemey, et al. 2009; Will, Mishler 
& Wheeler, 2005) do que simplesmente adotar um ou 
outro método de forma isolada, já que ambas, mor-
fologia e genética, são complementares e constituem 
fontes independentes de evidência.

A teoria evolutiva proposta pelo naturalista in-
glês Charles Darwin é o princípio fundamental que 
orienta a classificação da biodiversidade. O método 
taxonômico moderno tem como objetivo organizar a 
biodiversidade em uma hierarquia de grupos e sub-
grupos de acordo com o relacionamento evolutivo 
das espécies, que é definido pelo compartilhamento 
de caracteres homólogos. O filósofo grego Aristóteles 
foi o primeiro “taxonomista” de que se tem registro, a 
propor uma classificação de organismos baseada em 
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e filogenia do laboratório. Um dos nossos trabalhos 
mais recentes (Bueno-Silva, et al. 2011) constitui um 
exemplo de como é possível (e até mesmo necessá-
rio) conciliar dados morfológicos e genéticos para 
compreender processos evolutivos e subsidiar a de-
limitação de espécies. Resumidamente, esse estudo 
usou como modelo um sistema parasito-hospedeiro 
para testar a hipótese de como uma espécie ectopa-
rasita, Gyrodactylus corydori (Bueno-Silva e Boeger, 
2009) (Gyrodactylidae), compartilha duas espécies 
hospedeiras sintópicas de peixes, Corydoras paleatus 
(Jenyns, 1842) e Corydoras ehrhardti (Steindachner, 
1910) (Callichthyidae). O estudo revelou que supra-
populações de G. corydori de diferentes espécies hos-
pedeiras eram morfológica e geneticamente distintas 
entre si. Os resultados desse estudo forneceram evi-
dências importantes sobre a diversificação adaptati-
va e especiação de Gyrodactylus, com implicações, até 
mesmo, para a taxonomia desse grupo.

Em resumo, o uso de técnicas moleculares vem 
crescendo no mundo todo, especialmente nos últimos 
20 anos, alcançando diversas áreas da biologia, como 
botânica, zoologia, ecologia, taxonomia, biologia da 
conservação, biotecnologia e sistemática filogenética. 
É inegável que a genética molecular tem contribuído 
imensamente para o desenvolvimento das ciências 
biológicas, mas acredito que o uso de técnicas mo-
leculares não deve ser considerado a única fonte de 
evidência para estudos de taxonomia e sistemática 
filogenética. Alguns taxonomistas moleculares já ad-
mitem e defendem o uso integrado de morfologia e 
genética para caracterizar e delimitar espécies com 
maior precisão (ex.: taxonomia integrativa). Dados 
recentes sobre a situação da taxonomia zoológica no 
Brasil (Marques & Lamas, 2006) fazem refletir sobre a 
importância da criação e da manutenção permanente 
de programas de capacitação em taxonomia no país. 
Dentre os desafios de trabalhar com taxonomia mole-
cular, destacam-se a demanda por infraestrutura ade-
quada e alto investimento financeiro, indispensáveis 
para a execução e a manutenção de estudos com mar-
cadores de DNA. A maioria dos reagentes químicos 
usados em procedimentos moleculares, atualmente, é 
obtida por meio de importação, e esse é um dos moti-
vos que acabam desestimulando e dificultando o uso 
de métodos moleculares em biologia no Brasil. A dis-
ponibilidade de recursos financeiros é fundamental 
para a execução de estudos em taxonomia e sistemáti-
ca, mas também é necessário que sejam estabelecidas 
medidas de redução de impostos para a compra de 

O relacionamento filogenético de espécies é, essen-
cialmente, inferido com base na comparação de carac-
teres morfológicos. No entanto, a crescente viabilidade 
de informações genéticas tem estimulado o uso de mar-
cadores moleculares de DNA, em conjunto com dados 
morfológicos, para inferir o relacionamento filogenéti-
co de diversos táxons. Basicamente, reconstruções filo-
genéticas baseadas em dados moleculares são inferidas 
a partir da análise comparativa de sequências homólo-
gas de DNA ou proteína (Lemey, et al. 2009). O uso de 
dados moleculares de DNA avançou muito em sistemá-
tica, sobretudo nas últimas duas décadas, graças a algu-
mas iniciativas, tais como: (1) criação de bases de dados 
filogenéticos, ex.: The Tree of Life Web Project (http://
tolweb.org), TreeBASE (http://www.treebase.org); (2) 
disponibilidade de programas de informática para infe-
rência filogenética, ex.: PAUP (Swofford, 2001), MrBayes 
(Ronquist & Huelsenbeck, 2003), BEAST (Drummond 
& Rambaut, 2007); (3) infraestrutura computacional 
destinada à inferência de árvores filogenéticas, ex.: 
portal CIPRES (http://www.phylo.org); (4) crescente 
aplicação de métodos estatísticos para análise de sequ-
ências de DNA (ex.: máxima verossimilhança, máxima 
parcimônia, análise Bayesiana); e (5) possibilidade de 
sequenciar múltiplos loci de DNA. Interessantemente, 
Halanych (2004) demonstrou que o uso de múltiplos 
marcadores de DNA (ex.: genes mitocondriais, genes 
Hox, genes nucleares), associado a dados morfológicos, 
tem fornecido subsídios para teste de hipóteses sobre o 
relacionamento filogenético de vários filos de metazoá-
rios. Esses dados evidenciam como marcadores de DNA 
representam ferramentas importantes para reconstru-
ção filogenética, sem necessariamente desconsiderar a 
contribuição de dados morfológicos dos táxons.

Taxonomia e sistemática filogenética represen-
tam uma das linhas de pesquisa do Laboratório de 
Ecologia Molecular e Parasitologia Evolutiva (Lempe) 
da UFPR (ex.: Boeger & Kritsky, 1993, 1997; Boeger, 
Kritsky & Pie, 2003; Boeger, Vianna & Thatcher, 2006; 
Bueno-Silva & Boeger, 2009; Bueno-Silva, Boeger 
& Pie, 2011; Domingues & Boeger, 2008; Kritsky, 
Vianna & Boeger, 2006; Pie, Baggio, Boeger, Patella, 
Ostrensky, Vitule, et al. 2009; Vianna, Boeger & Silva, 
2007). Até meados de 2000, os trabalhos de taxono-
mia e filogenia do Lempe eram exclusivamente basea-
dos em dados morfológicos. Nos últimos dez anos, no 
entanto, a equipe do Lempe vem incluindo métodos 
de genética molecular em diversos tipos de pesquisas. 
O sequenciamento de DNA passou a ser uma ferra-
menta muito importante para estudos de taxonomia 
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j.ijpara. 2011.01.002.

Carvalho, M. R., Bockmann, F. A., Amorim, D. S., Vivo, M., 
Toledo-Piza, M., Menezes, N. A. et al. (2005). Revisiting 
the taxonomic impediment. Science, 307(5708), 353. 
doi:10.1126/science.307.5708.353b. 

Coleman, A. W. (2009). Is there a molecular key to the le-
vel of ‘‘biological species’.’ In eukaryotes? A DNA guide. 
Molecular Phylogenetics and Evolution, 50(1), 197-203. 
doi:10.1016/j.ympev.2008.10.008. 

Domingues, M. V., & Boeger, W. A. (2008). Phylogeny and 
revision of Diplectanidae Monticelli, 1903 (Platyhel-
minthes: Monogenoidea). Zootaxa, 1698, 1-40.

Drummond, A. J., & Rambaut, A. (2007). BEAST: Bayesian evo-
lutionary analysis by sampling trees. BMC Evolutionary 
Biology, 7, 214. doi:10.1186/ 1471-2148-7-214.

Egito, A. A., Albuquerque, M. S. M., Castro, S. T. R., Paiva, S. 
R., Marques, J. R. F., McManus, C., et al. (2005). Situação 
atual do banco de DNA de recursos genéticos animais 
no Brasil. Archivos de Zootecnia, 54, 206-207.

Freeland, J. R. (2005). Molecular Ecology. Chichester: John 
Wiley & Sons, Ltd. PMCid:548581.

Gross, R., Nilsson, J., & Schmitz, M. (1996). A new species-
-specific nuclear DNA marker for identification of 
hybrids between Atlantic salmon and brown trout. 
Journal of Fish Biology, 49(3), 537-540. doi:10.1111/ 
j.1095-8649.1996.tb00049.x. 

Halanych, K. M. (2004). The new view of animal phylo-
geny. Annual Review of Ecology, Evolution, and Sys-
tematics, 35, 229-256. doi:10.1146/annurev.ecolsys. 
35.112202.130124. 

Hebert, P. D., Ratnasingham, S., & deWaard, J. R. (2003). 
Barcoding animal life: Cytochrome c oxidase subu-
nit 1 divergences among closely related species. Pro-
ceedings of the Royal Society B: Biological Sciences, 270, 
S96-S99. doi:10.1098/rsbl.2003.0025.

reagentes químicos importados e, em longo prazo, in-
centivar a produção nacional desses reagentes. Apesar 
desses desafios, a taxonomia no Brasil, sem dúvida, 
tem potencial para continuar expandindo e se manter 
como uma das ciências mais promissoras do século 
XXI, particularmente nesse momento da história em 
que fragmentação e degradação ambiental demandam 
o conhecimento urgente da biodiversidade do país.
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