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Genética molecular e sistematica animal:
Um breve histérico, contribuicées e desafios

Molecular genetics and animal systematics:
A brief history, contributions and challenges

Marlus Bueno-Silval

Resumo

0 progresso da genética molecular tem possibilitado o desenvolvimento de métodos para caracterizar geneticamente
individuos e populagdes. Na dltima década, o uso crescente de marcadores moleculares de DNA deu origem a taxonomia
molecular. 0 gene COI é considerado o marcador universal para cddigo de barras genético animal, porém sua amplifica-
¢do é dificil para alguns téxons, e isso tem motivado a proposta de marcadores alternativos. Entretanto, é possivel que a
combinagao de dois ou mais marcadores de DNA e o desenvolvimento de oligonucleotideos iniciadores espécie-especificos
possam resolver esse dilema. Por outro lado, tornou-se cada vez mais dificil publicar descri¢des de espécies baseadas ex-
clusivamente em morfologia no mundo inteiro. Taxonomistas atribuem esse fato ao fendmeno do “impedimento taxond-
mico”. Apesar das divergéncias entre taxonomistas tradicionalistas e moleculares, € muito provével que o uso integrado de
dados genéticos e morfoldgicos possa fornecer subsidios mais consistentes na delimitacao de espécies. Recentemente, o
uso de marcadores de DNA em sistematica filogenética abriu caminho para a sistemética molecular. Algumas iniciativas
tém contribuido para o avanco dessa nova linha de pesquisa, por exemplo: criacao de bases de dados filogenéticos e dis-
ponibilidade de infraestrutura computacional para inferéncia 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 duvida, tem potencial para continuar se expandindo como uma das ciéncias mais promissoras deste século,
principalmente nesse momento da histéria em que fragmentacao e degradacao 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 (O 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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Desde a descoberta da estrutura molecular do
DNA, por James Watson e Francis Crick em 1953, o
campo da genética tem progredido consideravelmente
e contribuido para a compreensdo de processos bio-
l6gicos inerentes a evolugdo de espécies. Ao longo
dos ultimos 30 anos, a genética molecular vem ino-
vando o campo das ciéncias biolégicas, possibilitan-
do o desenvolvimento de métodos para caracterizar
geneticamente individuos e populagdes (Freeland,
2005; Teneva, 2009).

Historicamente, interacdes entre espécies e am-
biente tém sido estudadas por meio de observagdes
de campo e manipulagdes experimentais. Esses cami-
nhos fornecem dados fenotipicos, que podem ser ba-
seados em um ou mais aspectos da morfologia, fisio-
logia ou comportamento das espécies. Contudo, o uso
de dados fenotipicos para inferir variagdo genética de
populacgoes é bastante questionavel. Embora algumas
caracteristicas fenotipicas estejam sob estrito con-
trole genético, fatores ambientais podem influenciar
arelacdo entre o genétipo (i.e. conjunto de genes) e o
fenétipo de um individuo. Assim, a variacdo genética
poderia ser subestimada (ou superestimada) se fosse
baseada unicamente em dados fenotipicos (Freeland,
2005; Pamilo, 1988). Por isso, a complexa interagao
entre genotipo, fendtipo 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 sdo multiplas va-
riantes de uma mesma proteina que ocorrem quan-
do sequéncias de DNA de dois ou mais alelos, em
um mesmo lécus, sdo suficientemente divergentes
e, entdo, o RNA correspondente codifica diferentes
aminoacidos, dando origem a multiplas variantes
de uma mesma proteina. No entanto, nem toda mu-
tacdo na sequéncia de DNA resulta em mudancas na
sequéncia de aminodacidos, e essa é uma das desvan-
tagens da utilizacdo de alozimas como marcadores
moleculares. As limita¢des e desvantagens do uso de
alozimas impulsionaram, anos depois, o desenvolvi-
mento de marcadores genéticos baseados em DNA
(Freeland, 2005; Schlotterer, 2004).

Nadécadade 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

obter dados de diversos loci do genoma, enquanto
que os codominantes (ex.: RFLP, sequéncia de DNA,
microssatélites) revelam alelos de um locus especifi-
co do genoma. Marcadores codominantes, tais como
microssatélites, permitem distinguir individuos he-
terozigotos de homozigotos e calcular frequéncia de
alelos (Freeland, 2005).

Algumas regides do DNA nao codificam para pro-
teinas (ex.: introns) e muitas dessas regides passa-
ram a ser usadas como marcadores moleculares em
estudos de genética de populacdes (sensu Jarman,
Ward & Elliott, 2002). Essas regides nao codificantes
do DNA oferecem a vantagem de serem marcadores
neutros, ou seja, ndo se encontram sob sele¢ao natu-
ral. Outros marcadores moleculares oferecem a van-
tagem de apresentarem elevado nimero de cépias
no DNA (ex.: genes do DNA nuclear ribossomal) e por
possuirem alta taxa de mutagdo (ex.: minissatélites e
microssatélites). Microssatélites tém sido considera-
dos marcadores muito informativos para estudos po-
pulacionais, em virtude de sua alta taxa de mutagao e
heterozigosidade (Schlotterer, 2004).

Embora seja comum ocorrerem diferencas genéti-
cas interespecificas, a estrutura e funcido dos genes sdo
tipicamente conservadas entre individuos da mesma
espécie. Isso ndo significa, entretanto, que todos os
individuos de uma mesma espécie sdo geneticamente
idénticos, ja que varia¢des genéticas intraespecificas
evitam, por exemplo, que dois individuos possuam o
mesmo codigo genético. Essas variagdes se devem a
eventos ocorridos durante a replicagdo do DNA, tais
como recombinacao, duplicacdo e mutacgdo (Freeland,
2005; Lemey, Salemi & Vandamme, 2009). Contudo,
nem todo c6digo genético é herdado do mesmo modo
e, portanto, o conhecimento dos diferentes tipos de
heranca genética é fundamental na escolha do marca-
dor molecular mais adequado em um estudo genético,
ex.: se 0 objetivo é avaliar variabilidade genética popu-
lacional, diferenciar espécies cripticas ou reconstruir
o relacionamento filogenético de diversos taxons.

0 modo de heranca genética difere entre marca-
dores moleculares de DNA nuclear (nDNA) e de DNA
mitocondrial (mtDNA). Marcadores de nDNA (ex.: ITS,
18S, 28S) possuem heranca biparental, sdo muito utili-
zados em reconstrugao filogenética de diversos taxons
e podem, eventualmente, ser usados para detectar hi-
bridizacdo de espécies (sensu Freeland, 2005; Gross,
Nilsson & Schmitz, 1996). Ja os marcadores de mtDNA
(ex.: COI, Cytb, ND4) possuem, na maioria dos casos,
heranga uniparental e sdo amplamente utilizados em
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estudos populacionais, pois apresentam amplo poli-
morfismo intraespecifico e evoluem mais rapido que
o nDNA (Avise, 2000). Dentre os marcadores mitocon-
driais conhecidos atualmente, dois se destacam em
estudos genéticos com animais: o gene citocromo c
oxidase I (COI) e a regido 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 varios tipos de estudos,
incluindo filogeografia, c6digo de barras genético (no
caso de COI), reconstru¢do de histéria demografica e
diversificagdo adaptativa. A informacio genética desses
marcadores é obtida por meio do sequenciamento de
fragmentos de DNA. Atualmente, o sequenciamento de
DNA é o método que oferece maior nivel de resolucdo
para caracterizar geneticamente individuos e popula-
¢des, porém € considerado o mais oneroso de todos.

0 advento do sequenciamento de DNA proporcio-
nou, nas ultimas duas décadas, a criagdo de bancos
de dados genéticos visando reunir e disponibilizar,
gratuitamente, informacdes genéticas de taxons do
mundo todo. Essas colecdes de sequéncias de DNA
tém contribuido para a realizacdo de pesquisas em
diversas areas, dentre elas taxonomia, sistematica,
biologia da conservagao e ecologia. Na tltima década,
o uso de ferramentas moleculares para identificacdo
de espécies deu origem a uma nova linha de pesquisa
em biologia, a taxonomia molecular. Essa abordagem
molecular consiste na identificacao de espécies usan-
do um cédigo de barras genético (também conhecido
como codigo de barras de DNA).

0 gene mitocondrial COI demonstra ser um im-
portante marcador molecular para cédigo de barras
genético de animais, pois oferece a vantagem de ser
espécie-especifico (Hebert, Ratnasingham & Waard,
2003), i.e. apresenta alta variabilidade interespecifi-
ca. Essa caracteristica tornou o COI, desde entdo, um
marcador universal em taxonomia molecular e isso
inspirou a criacdo de um consércio internacional co-
nhecido como Cédigo de Barras da Vida (do inglés,
Barcode of Life - http://www.barcodeoflife.org). Esse
projeto é mantido em parceria com trés 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 utilizacdo de COI em taxonomia, alguns pesquisado-
res relatam que a amplificagcdo desse gene é muito di-
ficil para alguns grupos de animais (Bhadury, Austen,
Bilton, Lambshead, Rogers & Smerdon, 2006; Hoareau

& 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 identificacdo de espécies baseada nesse gene.
Por outro lado, alguns pesquisadores tém sugerido
a utilizacdo de marcadores moleculares alternativos
(ex.: 16S, ITS2) para identificacdo de espécies animais
(Coleman, 2009; Vences, Thomas, Meijden, Chiari &
Vieites, 2005). Diante desses dados, torna-se evidente
que ainda sdo necessarios outros estudos para se che-
gar a um consenso sobre a escolha de um marcador
universal (ou marcadores) que auxilie na identificacao
de espécies por cédigo de barras genético. No entan-
to, a alta taxa evolutiva de COI para alguns grupos de
animais (ex.: parasitos viviparos de Gyrodactylidae;
Meinilg, Kuusela, Zietara & Lumme, 2004) sugere que
0 uso universal desse marcador para cédigo de bar-
ras genético pode se tornar dificil, principalmente em
razdo da dificuldade de desenhar oligonucleotideos
iniciadores que sejam eficientes na amplificacdo de
COI para diferentes espécies. E bastante provavel que
a combinacdo de dois ou mais marcadores de DNA e
o desenvolvimento de oligonucleotideos iniciadores
espécie-especificos possam resolver esse impasse so-
bre o uso de marcadores moleculares para cédigo de
barras genético de animais.

No Brasil, em meados da década de 90, a equi-
pe do Laboratério de Genética Animal da Embrapa
(Cenargen) criou um banco de amostras de DNA com
o objetivo de reunir informagoes para subsidiar pes-
quisas em conservagio e genética de animais (Egito,
Albuquerque, Castro, Paiva, Marques & McManus,
2005). Ha aproximadamente oito anos, o Instituto de
Pesquisas Jardim Botanico 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 avanc¢os, 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 nao descritas no pais. De acordo com
Marques e Lamas (2006), o numero 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 nimero seja ainda maior.
0 Brasil é um pais riquissimo em biodiversidade e,
porisso, a criacdo de bancos de dados genéticos se faz
necessaria para consolidar o conhecimento gerado
por taxonomistas e sistematas do pais. Atualmente,
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taxonomistas brasileiros contam com o apoio de um
programa federal de capacitagio em taxonomia, o
Protax, lancado em 2005 pelo Conselho Nacional de
Desenvolvimento Cientifico e Tecnolégico (CNPq),
em parceria com a Capes e o Ministério da Ciéncia e
Tecnologia. Medidas como essa refletem a importan-
cia e, a0 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 fenémeno mundialmente conheci-
do como “impedimento taxondémico”. Pesquisadores
argumentam que esse fendOmeno é resultante da re-
ducdo do nimero de taxonomistas e de publicacdes
em taxonomia nas ultimas décadas (ex.: Hopkins &
Freckleton, 2002), enquanto outros alegam que os
investimentos destinados a taxonomia tradicional
estdo sendo redirecionados para pesquisas com taxo-
nomia molecular. Apesar de o nimero de taxonomis-
tas ser satisfatério no Brasil, pelo menos para alguns
grupos taxonOmicos (sensu Carvalho, Bockmann,
Amorim, Vivo, Toledo-Piza, et al. 2005), tornou-se
cada vez mais dificil publicar descri¢des de espécies
baseadas exclusivamente em dados morfolégicos no
mundo todo. Essa situagdo tem ocorrido principal-
mente por dois motivos: (1) o ndmero de periédicos
especializados que aceitam descri¢cdes taxonémicas
tradicionais tem diminuido nos ultimos anos; e (2) a
crescente ideia de que descri¢des de taxons baseadas
exclusivamente em dados morfolégicos podem gerar
incertezas taxondmicas na delimitacdo de espécies.
Apesar desses conflitos entre taxonomistas tradi-
cionalistas e taxonomistas moleculares, parece mais
provavel que o uso conjunto de dados genéticos e
morfolégicos 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, ja que ambas, mor-
fologia e genética, sio complementares e constituem
fontes independentes de evidéncia.

A teoria evolutiva proposta pelo naturalista in-
glés Charles Darwin é o principio fundamental que
orienta a classificacdo da biodiversidade. O método
taxondmico 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 homodlogos. O fil6sofo grego Aristdteles
foi o primeiro “taxonomista” de que se tem registro, a
propor uma classificacdo de organismos baseada em

similaridades morfoldgicas. Centenas de anos depois
de Aristoteles, o botanico sueco Carl Linnaeus criou
um método de classificagdo taxondmica 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 individuos.

O método de Linnaeus, conhecido como nomen-
clatura binomial, consiste em ordenar as espécies
em uma série ascendente de grupos, formando um
sistema hierdrquico de classificacdo. Embora esse
método seja bastante eficiente para nomear e organi-
zar tadxons, ainda hoje pode ser dificil, em um sentido
taxondémico, delimitar uma espécie, especialmente
porque o conceito de espécie vem sofrendo grandes
mudangas nos ultimos 200 anos. Atualmente, é pos-
sivel destacar quatro tipos principais de conceito de
espécie: (1) conceito tipolégico ou morfolédgico, (2)
conceito bioldgico, (3) conceito evolutivo e (4) con-
ceito filogenético. Apesar da ampla discussio 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 espaco
na comunidade cientifica, principalmente por ser
menos restritivo que o conceito biolégico de espécie
e permitir o teste de hipoteses filogenéticas (sensu
Wheeler, 1999), contribuindo, dessa forma, para es-
tudos sobre a evolugao de espécies.

A introduc¢do da teoria evolutiva em taxonomia
animal mudou o papel do taxonomista, que passou a
“sistematizar” o conhecimento taxonémico. Segundo
os fundamentos da teoria evolutiva, as espécies se
encontram em constante mudanca e, por essa razdo,
a natureza estatica do método classificatério tornou-
-se antiquada para a taxonomia de organismos vivos
(sensu Hennig, 1965). Essa lacuna foi preenchida com
o surgimento da sistematica filogenética.

A sistematica filogenética foi proposta pelo ento-
mologista alemao Willi Hennig em meados da década
de 1960. De acordo com o método sistematico, uma
espécie representa um conjunto de individuos que
possuem uma descendéncia evolutiva comum. Essa
visdo de espécie tem fornecido subsidios para a rea-
lizacdo de estudos em diversas areas 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 sistema-
tica molecular.
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0 relacionamento filogenético de espécies €, essen-
cialmente, inferido com base na compara¢do de carac-
teres morfologicos. No entanto, a crescente viabilidade
de informacdes genéticas tem estimulado o uso de mar-
cadores moleculares de DNA, em conjunto com dados
morfoldgicos, para inferir o relacionamento filogenéti-
co de diversos taxons. Basicamente, reconstrugdes filo-
genéticas baseadas em dados moleculares sdo inferidas
a partir da andlise comparativa de sequéncias homolo-
gas de DNA ou proteina (Lemey, et al. 2009). O uso de
dados moleculares de DNA avang¢ou muito em sistema-
tica, sobretudo nas ultimas duas décadas, gracas a algu-
mas iniciativas, tais como: (1) criacdo 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 informética para infe-
réncia filogenética, ex.: PAUP (Swofford, 2001), MrBayes
(Ronquist & Huelsenbeck, 2003), BEAST (Drummond
& Rambaut, 2007); (3) infraestrutura computacional
destinada a inferéncia de arvores filogenéticas, ex.
portal CIPRES (http://www.phylo.org); (4) crescente
aplicagdo de métodos estatisticos para andlise de se-
quéncias de DNA (ex.: maxima verossimilhanca, maxima
parcimoOnia, analise Bayesiana); e (5) possibilidade de
sequenciar multiplos loci de DNA. Interessantemente,
Halanych (2004) demonstrou que o uso de multiplos
marcadores de DNA (ex.: genes mitocondriais, genes
Hox, genes nucleares), associado a dados morfoldgicos,
tem fornecido subsidios para teste de hipdteses sobre o
relacionamento filogenético de varios filos de metazoa-
rios. Esses dados evidenciam como marcadores de DNA
representam ferramentas importantes para reconstru-
¢ao filogenética, sem necessariamente desconsiderar a
contribui¢do de dados morfolégicos dos tdxons.

Taxonomia e sistemadtica filogenética represen-
tam uma das linhas de pesquisa do Laboratério 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 morfolégicos. Nos ultimos dez anos, no
entanto, a equipe do Lempe vem incluindo métodos
de genética molecular em diversos tipos de pesquisas.
0 sequenciamento de DNA passou a ser uma ferra-
menta muito importante para estudos de taxonomia

e filogenia do laboratério. Um dos nossos trabalhos
mais recentes (Bueno-Silva, et al. 2011) constitui um
exemplo de como é possivel (e até mesmo necessa-
rio) conciliar dados morfoldgicos e genéticos para
compreender processos evolutivos e subsidiar a de-
limitacdo de espécies. Resumidamente, esse estudo
usou como modelo um sistema parasito-hospedeiro
para testar a hipotese de como uma espécie ectopa-
rasita, Gyrodactylus corydori Bueno-Silva e Boeger,
2009 (Gyrodactylidae), compartilha duas espécies
hospedeiras sintopicas de peixes, Corydoras paleatus
(Jenyns, 1842) e Corydoras ehrhardti (Steindachner,
1910) (Callichthyidae). O estudo revelou que supra-
populacoes de G. corydori de diferentes espécies hos-
pedeiras eram morfolégica e geneticamente distintas
entre si. Os resultados desse estudo forneceram evi-
déncias importantes sobre a diversificagdo adaptati-
va e especiacdo de Gyrodactylus, com implicacdes, até
mesmo, para a taxonomia desse grupo.

Em resumo, o uso de técnicas moleculares vem
crescendo no mundo todo, especialmente nos tltimos
20 anos, alcangando diversas areas da biologia, como
botanica, zoologia, ecologia, taxonomia, biologia da
conservacdo, biotecnologia e sistematica filogenética.
E inegavel que a genética molecular tem contribuido
imensamente para o desenvolvimento das ciéncias
biolégicas, mas acredito que o uso de técnicas mo-
leculares ndo deve ser considerado a Unica fonte de
evidéncia para estudos de taxonomia e sistematica
filogenética. Alguns taxonomistas moleculares ja ad-
mitem e defendem o uso integrado de morfologia e
genética para caracterizar e delimitar espécies com
maior precisdo (ex.. taxonomia integrativa). Dados
recentes sobre a situagdo da taxonomia zooldgica no
Brasil (Marques & Lamas, 2006) fazem refletir sobre a
importancia da criagdo e da manutencdo permanente
de programas de capacitagdo em taxonomia no pais.
Dentre os desafios de trabalhar com taxonomia mole-
cular, destacam-se a demanda por infraestrutura ade-
quada e alto investimento financeiro, indispensaveis
para a execu¢do e a manutengio de estudos com mar-
cadores de DNA. A maioria dos reagentes quimicos
usados em procedimentos moleculares, atualmente, é
obtida por meio de importacdo, e esse € 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 execuc¢do de estudos em taxonomia e sistemati-
ca, mas também é necessario que sejam estabelecidas
medidas de reduc¢do de impostos para a compra de
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reagentes quimicos importados e, em longo prazo, in-
centivar a producdo nacional desses reagentes. Apesar
desses desafios, a taxonomia no Brasil, sem duvida,
tem potencial para continuar expandindo e se manter
como uma das ciéncias mais promissoras do século
XXI, particularmente nesse momento da histéria em
que fragmentacdo e degradacdo ambiental demandam
o conhecimento urgente da biodiversidade do pais.
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