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O codigo de barras de DNA como ferramenta auxiliar na identificacdo de espécies
tem sido muito util, mas problemas de identificacdo nos bancos de dados podem
causar erros. Trabalhos prévios apontam para problemas na identificacdo de
vouchers de percevejos (Hemiptera: Heteroptera) em bases de dados de
sequéncias. No presente trabalho foi validada a identificagdo morfologica de
percevejos Discocephalinae (Pentatomidae) com sequéncias disponiveis no BOLD
Systems. Em seguida, foi testada a eficacia do COI na discriminagao de espécies da
subfamilia. Os dados foram obtidos no BOLD pelo termo “Discocephalinae”, que
retornou 228 entradas, 141 com sequéncias de COIl. Apenas entradas com foto de
voucher de individuos adultos foram selecionadas, e cujas espécies possam ser
distinguidas morfologicamente. Para analises de distancia intraespecifica,
selecionou-se espécies com pelo menos 2 individuos. Pelas fotos, foi verificado que
5 individuos do género Schraderiellus possuiam identificacdes errébneas e foram
corrigidas. Em arquivo FASTA, foram incluidas as 23 entradas pés-filtragem
representando 8 espécies de 6 géneros de Discocephalinae. Como grupo externo,
foi selecionado Nezara viridula. No MEGA 11, as sequéncias foram alinhadas e o
primeiro nucleotideo de cada sequéncia foi deletado para colocar em fase. Foram
analisadas distancias entre as sequéncias, dentro de grupos de espécies e entre os
grupos, utilizando o método Kimura 2-parametros e gerada uma arvore de maxima
verossimilhanga. No PhyloSuite foi gerada uma hipotese filogenética utilizando o
método bayesiano. Os valores de divergéncia entre sequéncias variam entre 0,000 e
0,373. As distancias entre grupos de espécies variam entre 0,100 e 0,300. As
distancias intraespecificas variam entre 0,011 e 0,123. As hipoteses filogenéticas
trouxeram relagdes que se aproximam das filogenias dos grupos. Os problemas de
identificacdo em entradas de Schraderiellus, se nao corrigidos, impossibilitariam
utilizar essas sequéncias para a delimitagcao de espécies e os calculos de distancias.



