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Embora novos dados e metodologias estejam ganhando espaco no campo da taxonomia, a
grande maioria das espécies de isépodos terrestres ainda é descrita com base apenas na
morfologia. O género Benthana foi recentemente revisado e atualmente compreende um
grupo monofilético de 28 espécies que ocorrem no sul da América do Sul. No entanto, a ampla
distribuicdo geografica de algumas das espécies, aliada a presenca de poucos caracteres
diagndsticos, levanta duvidas sobre a validade das espécies descritas. O objetivo deste estudo
foi avaliar a utilidade do DNA barcoding, uma abordagem que utiliza uma sequéncia do gene
COI presente no DNA mitocondrial como um sistema de "bioidentificacdo", semelhante a
codigos de barras, para determinar a congruéncia entre a identificacdo morfolégica e
molecular das espécies pertencentes ao género Benthana. Ao todo, foram analisados 72
individuos pertencentes a 13 espécies de Benthana provenientes da cole¢do cientifica do
Laboratério de Carcinologia da UFRGS. As extracdes de DNA foram realizadas utilizando kit de
extracdo e, em seguida, as amostras foram amplificadas e enviadas para sequenciamento. As
sequéncias obtidas foram visualmente inspecionadas e alinhadas utilizando-se o algoritmo
Muscle no programa MEGA 11. Distancias genéticas intra e interespecificas foram calculadas
utilizando o modelo Kimura-2-parametros no mesmo programa. As arvores filogenéticas
foram construidas com o método de maxima verossimilhanga no programa MEGA 11, usando
um suporte nodal estimado por 1.000 réplicas de bootstrap e o modelo evolutivo GTR+G+l.
Como grupo externo foram utilizadas sequéncias de outras espécies de isdpodos terrestres
disponiveis no banco de dados do GenBank. Ao todo, foram obtidas 24 sequéncias
pertencentes a dez espécies de Benthana, devido ao mal estado de conservacdo de algumas
amostras. A filogenia molecular gerada demonstrou que Benthana compdem um grupo
parafilético, ou seja, ndo forma um agrupamento biolégico verdadeiro. Até mesmo em nivel
especifico foram observados taxons parafiléticos, como no caso de B. sulcata e B. taeniata.
Em relacdo as distancias genéticas, observamos distancias intraespecificas baixas (zero a
0,72%) e distancias interespecificas muito altas (16,3 a 43,8%). Nossos resultados mostram
gue a andlise molecular ndo corrobora a taxonomia atual de Benthana, que é baseada apenas
na morfologia. Portanto, é imperativo reavaliar a sistematica desse género, incorporando
uma variedade de ferramentas e diferentes fontes de evidéncia taxondémica.
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