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RESUMO

Taxonomia € uma area da biologia que visa identificar, descrever e nomear espécies.
Nos ultimos 20 anos, os avancos nos métodos de taxonomia foram, entdo, embasados
no desenvolvimento da biotecnologia e aprimoramento da Inteligéncia Artificial. Neste
trabalho foi realizada uma revisdo literaria narrativa a partir de um levantamento
qualitativo, em banco de dados da CAPES, PubMed e Google Scholar, sobre as novas
metodologias utilizadas na taxonomia e sistematica, bem como os avangos daquelas
ja existentes. Ha uma grande discrepancia de opinides entre os autores sobre a
necessidade de se ensinar e aprender taxonomia baseada, unicamente, na morfologia
externa dos insetos posto que os novos métodos sdao mais rapidos e menos
desgastantes para o pesquisador. Tendo em vista que outros estudos mais recentes
concluem que métodos integrativos sdo fundamentais para a taxonomia moderna, o
presente estudo considera importante a utilizagdo dos atuais avangos tecnoldgicos na
area como ferramentas auxiliares de estudo, especificamente a Inteligéncia Atrtificial,
contribuindo para a criacdo de bancos de dados de imagens de alta resolugdao em
diferentes instituicbes de ensino, para que possam ser aplicados no estudo

morfoldgico de insetos, mesmo sem a presenga de espécimes em sala de aula.

Palavras-chave: entomologia; ensino-aprendizagem; DNA barcodes; inteligéncia

artificial



ABSTRACT

Taxonomy is a field of biology that aims to identify, describe and name species. In the
last 20 years, advances in taxonomy methods were based on the development of
biotechnology and the improvement of Artificial Intelligence. In this work, a narrative
review was carried out based on a qualitative survey, in the CAPES, PubMed and
Google Scholar databases, on the new methodologies used in taxonomy and
systematics, as well as the subsequent advances of the ones that already exist. There
is a great discrepancy of opinion among authors about the need to teach and learn
taxonomy based exclusively on the external morphology of insects, since the new
methods are faster and less stressful for the researcher. Bearing in mind that more
recent studies conclude that integrative methods are fundamental for modern
taxonomy, the present study considers important the use of current technological
advances in the area as auxiliary study tools, specifically Artificial Intelligence, inspired
by the creation of databases of high resolution image data in different educational
institutions, so that they can be applied in the morphological study of insects, even

without the presence of species in the classroom.

Keywords: entomology; teaching-learning; DNA barcodes; artificial intelligence
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1 INTRODUGAO

Os insetos representam o grupo de organismos mais diversos, totalizando
metade das espécies do planeta (COSTELLO; MAY; STORK, 2013). Stork (2018)
estima que existam 5,5 milhdes de espécies e, de acordo com o Catalogue of Life,
quase um milhao delas ja foram descritas até a data deste trabalho.

Valdecasas, Williams e Wheeler (2008) definem a taxonomia como o ato
de descobrir, descrever, nomear e identificar espécies. Assim, os taxonomistas
fornecem um sistema padronizado que facilita a comunicacéo e a colaboracéo entre
eles.

O conceito de um nome cientifico Unico a cada espécie permite uma
referéncia atribuida, possibilitando que os pesquisadores compartilhem conhecimento
e desenvolvam descobertas anteriores, uma vez que a taxonomia de um grupo de
organismos nao reside em uma unica publicagdo ou em uma unica instituicdo, mas &
definida a partir da literatura acumulada (GODFRAY, 2002).

Considerando que sistematica € a ciéncia que estuda as relacdes
evolutivas entre diferentes grupos de organismos, Quicke (1993) diz que a taxonomia
fornece uma base para entender a evolugédo dos insetos, pois € uma area essencial
dentro da sistematica.

A taxonomia baseada apenas em morfologia, tem limitagdes, tais como
convergéncia evolutiva — carater semelhante entre duas espécies que nao estava
presente em seu ancestral comum? —, polimorfismo fenétipo — organismos iguais que
mantém caracteristicas morfologicas distintas® — e espécies cripticas — espécies
distintas, porém morfologicamente iguais* —, fazendo com que taxonomia baseada em
morfologia se torne informacdo de segunda categoria para alguns sistematas
(FRIEDRICH et al., 2013).

No final do século XX aconteceram avangos notaveis na taxonomia de

insetos. A ascensao da biologia molecular, na segunda metade do século, forneceu

" BANKI, O et al. Catalogue of Life (Annual Checklist 2023). Catalogue of Life. 2023. Disponivel em:
https://doi.org/10.48580/dfsr

2 RIDLEY, Mark. Evolugdo. Artmed Editora, p. 702, 20009.

3 ANDRADE, P. Polimorfismos em populagdes naturais de animais. Revista de Ciéncia Elementar, v.
10, n. 2, 2022.

4KLEIN, A. L; FERREIRA, C. M. Espécies. Genética na Escola, v. 7, n. 2, p. 34—41, 2012.
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novas ferramentas para os taxonomistas que passaram a substituir os métodos
taxondmicos utilizados nos séculos anteriores (WILSON, 2003). Estas técnicas de
sequenciamento e analise de DNA, além de constituir uma base de dados de
taxonomia, tornaram-se, também, um recurso inestimavel para a filogenética (TAUTZ
et al., 2003).

A taxonomia atual, na pratica, deve combinar varias técnicas (DAYRAT,
2005). Embora alguns métodos de taxonomia integrativa quantitativa ainda sejam
considerados limitados (YEATES et al.,, 2011), essa abordagem integrativa, deve
combinar dados morfologicos, moleculares e ecoldgicos. Isso se faz necessario, uma
vez que perspectivas multiplas e complementares séo indispensaveis para o estudo
da diversidade entre espécies (DAYRAT, 2005). Ou seja, ao considerar varias linhas
de evidéncia, os pesquisadores podem aumentar a confiabilidade da classificacdo de
insetos.

O objetivo deste trabalho foi realizar uma revisdo da literatura sobre os
avancgos da metodologia em taxonomia de insetos, partindo do conceito de taxonomia
baseada em morfologia, que aqui foi definido como taxonomia tradicional, até a

taxonomia moderna integrativa.
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2 METODOLOGIA DA PESQUISA

Para a realizagcao desta revisdo narrativa foi utilizada a literatura sobre
taxonomia e avangos nas metodologias dos ultimos anos. Para isso decidiu-se por
selecionar materiais de modo qualitativo, datados desde 2003 até 2023, totalizando
um periodo de 20 anos. Tal periodo foi escolhido considerando-se a introducéo de
DNA barcodes na taxonomia de insetos (HEBERT et al., 2003) e o inicio da taxonomia
integrativa (DAYRAT, 2005).

Foram selecionados artigos cientificos, capitulos de livros, monografias e
teses levantados nos portais CAPES (Coordenacao de Aperfeicoamento de Pessoal
de Nivel Superior), PubMed/MEDLINE e Google Scholar. Os descritores foram
decididos a partir de leitura prévia sobre o tema, sendo definido: “métodos
taxondmicos”, “DNA barcodes”, “morfologia de insetos”, “taxonomia molecular”,
“taxonomia integrativa” e “filogenia de insetos”. As palavras-chave utilizadas para a
busca estavam em lingua portuguesa ou inglesa a depender da base de dados
utilizada na pesquisa, visando ampliar o retorno de resultados.

A selecdo dos trabalhos foi feita manualmente, inicialmente a partir dos
titulos contendo palavras-chave supracitadas. Os escolhidos nesta etapa foram
visualizados e aqueles que n&o estavam disponiveis ao publico foram excluidos.

Posteriormente, procedeu-se a leitura dos diversos trabalhos previamente
eleitos, eliminando-se os que ndo se enquadraram dentro dos critérios desejados por
se tratarem daqueles em que apenas se aplicavam o método de classificacao ou

reclassificacdo de espécies utilizando as ditas tecnologias.
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3 REVISAO DA LITERATURA

3.1 Taxonomia tradicional

A taxonomia é uma ciéncia dedicada a classificagao e descricdo dos seres
vivos, considerada tdo antiga quanto a linguagem humana (MANKTELOW, 2010).
Além de agrupar os organismos em categorias hierarquicas, ela também envolve a
atribuicdo de nomes cientificos as espécies seguindo as regras do Cddigo
Internacional de Nomenclatura Zooldgica (ICZN - International Commission on
Zoological Nomenclature).

A chamada abordagem “tradicional" é a primeira exibicdo historica da
taxonomia, fundamentada em principios estabelecidos a partir da necessidade de se
reconhecer, por exemplo, plantas comestiveis e animais venenosos e entao transmitir
essa informacgao a outros. A divisdo desses organismos em grupos era realizada com

base no seu formato, tamanho e cor, estruturando uma técnica utilizada até hoje.

3.1.1 A historia da taxonomia tradicional

A taxonomia de insetos possui uma longa e rica histéria, moldada pelas
contribuicdes de inumeros pesquisadores taxonomistas, tanto profissionais quanto
amadores (AUDISIO, 2017), acrescentando-se, ainda, os avangos nas metodologias
cientificas. As raizes da taxonomia no Ocidente remontam a Grécia antiga, onde os
primeiros naturalistas fizeram observagbes e descreveram organismos em grupos
utilizados até os dias atuais (MANKTELOW, 2010).

Os primeiros registros taxondmicos ocidentais datam do periodo
aristotélico, em que era defendido a necessidade da observacdo de um objeto antes
de se formar uma concepcao sobre eles, Isto é, Aristételes defendia uma viséo
essencialista, ou seja, a ideia de que seres vivos possuem uma esséncia inerente e
caracteristicas essenciais que os definem, enfatizando que cada coisa tem uma
natureza central e imutavel que a distingue independentemente das variagbes (como

tamanho e cores) ou diferengas superficiais que possam existir.
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Segundo 5Hull (1965) citado por Winsor (2003):

Aristoteles considera o termo a ser definido como o nome da esséncia do
objeto e a férmula definidora como a descri¢cdo da esséncia. E ele insiste que
a férmula definidora deve fornecer uma descrigdo exaustiva da esséncia ou

das propriedades essenciais do objeto em questio. (traduzido pela autora).

Durante esse periodo, também chamado periodo pré-lineano, um
organismo tinha seu nome atribuido com base na sua descricdo e caracteristicas
definidoras criando, por exemplo, divisbes entre animais com sangue (vertebrados) e
animais sem sangue (invertebrados), formando grupos dentro dessas duas
categorias.

Até o século XIX, inumeros taxonomistas realizaram classificagdes
zoolégicas e botanicas utilizando caracteristicas morfolégicas explicitas, porém,
consequentemente, a literatura tornou-se extremamente desorganizada em razao de
sinbnimos e classificacbes baseadas em diferentes caracteristicas. Diante disso,
apenas no final do século a nomenclatura foi padronizada com as contribuigdes de
Carl Linnaeus, um botanico, zoologo e médico considerado até hoje como o “pai da
taxonomia”.

Linnaeus desenvolveu o sistema de nomenclatura binomial (LINNAEUS,
1758) que atribui a cada espécie um nome cientifico unico de duas partes, género e
espécie. Seu trabalho forneceu uma estrutura padronizada para classificar
organismos e deu inicio a taxonomia moderna, entrando em vigor em 1901, no 5°
Congresso Internacional de Zoologia realizado em Berlin. Porém, apesar de ser
amplamente utilizada, a nomenclatura binominal ainda € considerada instavel por
alguns taxonomistas (TAUTZ et al, 2003), principalmente com a chegada da
classificagdo molecular na segunda metade do século XX.

O sequenciamento de DNA na identificacdo e classificacdo de insetos,
principalmente, a partir da introducdo do conceito de DNA barcodes, proposto por
Hebert et al. (2003), trouxe uma abordagem padronizada e sistematica para a
taxonomia, fornecendo um gene especifico (COl) e uma metodologia mais uniforme

para a identificacdo e delimitacdo de espécies. Esse novo método de classificacao,

S HULL, D.L. The Effect of Essentialism on Taxonomy — Two Thousand Years of Stasis. British
Journal of the Philosophy of Science.1965.
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além de expor a necessidade de se estabelecer um novo sistema de nomenclatura
(TAUTZ et al., 2003), também foi considerado por alguns taxonomistas tradicionais,
em primeiro momento, como um “impedimento” para a taxonomia tradicional por ser
mais “lucrativo” (L(")BL; LESCHEN, 2005).

Muitos autores citam o termo “taxonomic impediment’ (Impedimento
taxondmico), para descrever os desafios e obstaculos enfrentados pelos cientistas e
pesquisadores que trabalham na area da taxonomia. Alguns desses impedimentos
apontados atualmente como responsaveis pela queda da quantidade de taxonomistas
especializados, de acordo com a literatura, sdo: o baixo fator de impacto (Fl),
relacionados a revistas cientificas sobre taxonomia e sistematica (KRELL, 2000); os
avancos da tecnologia, principalmente baseados na taxonomia molecular (AUDISIO,
2017); a caréncia de recursos financeiros para projetos de pesquisa (LOBL;
LESCHEN, 2005) e o declinio na biomassa de insetos (MONTGOMERY et al., 2020).

No momento presente, com o desenvolvimento de novas metodologias
dentro da taxonomia e a melhora de leis ambientais e de protegcao em diversos paises,
a dificuldade de acesso a materiais de estudo tornou-se mais um empecilho. Audisio
(2017) acredita que um dos principais impedimentos, hoje, é o aumento na burocracia
relacionada as permissdes para pesquisa de campo, em particular, relacionado ao
Protocolo de Nagoya. Esse Protocolo é um acordo internacional que visa promover o
acesso justo e o compartiihamento dos beneficios derivados da utilizagdo dos
recursos geneéticos e dos conhecimentos tradicionais associados, tendo como objetivo

geral garantir que a sua utilizagao seja realizada de forma ética e justa. Ou melhor:

O objetivo deste Protocolo é a reparticao justa e equitativa dos beneficios
decorrentes da utilizagdo dos recursos genéticos, inclusive pelo acesso
adequado aos recursos genéticos e pela transferéncia adequada de
tecnologias relevantes, levando em consideracdo todos os direitos sobre
esses recursos e tecnologias, e mediante financiamento adequado,
contribuindo assim para a conservagao da diversidade bioldgica e o uso
sustentavel de seus componentes. (CONVENTION ON BIOLOGICAL
DIVERSITY, 2010. Traduzido pela autora.)
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3.1.2 Técnicas tradicionais e avangos tecnolégicos na taxonomia

baseada em morfologia

A taxonomia baseada na morfologia se concentra nas caracteristicas
fisicas dos insetos, como formato do corpo, tamanho, coloragao etc. O exame para a
classificagao dos espécimes é feito com a utilizagdo de microscépios, lupas e chaves
taxondmicas especializadas, tornando-se um método amplamente vantajoso pois
requer apenas a inspecado visual, podendo ser aplicada a espécimes Vvivos,
preservados e fossilizados (PADIAL et al., 2010). Isso permite que pesquisadores em
diferentes regides do mundo e com recursos limitados realizem estudos taxonémicos.

Para a realizagdo dessa metodologia € requerido algumas técnicas
consideradas basicas e, ainda assim, essenciais para o estudo morfolégico dos
insetos. A técnica mais tradicional é a fixagdo. O procedimento ocorre de maneira
simples: o inseto € morto, alfinetado, seco e etiquetado. Esse método é utilizado para
facilitar o armazenamento de espécimes que podem ser classificados visualmente
mesmo apds anos conservados em caixas entomoldogicas. Hoje, com o surgimento da
classificagdo molecular, sabe-se que esses exemplares em conserva podem também
servir para a extracdo de DNA (GILBERT et al., 2007), o que permite o uso de uma
outra forma de metodologia.

A conserva de insetos, também, pode ser feita através da submerséo do
exemplar em alcool a 70%. Essa técnica é aplicada, principalmente, na conservagao
de espécimes em estagio larval e mediante situagdes em que a fixagao por alfinete é
impossivel (insetos muito pequenos, por exemplo). Espécimes conservados em alcool
podem ser usados, posteriormente, para a realizacdo de dissecagado e o estudo de
estruturas internas.

Uma vez que a taxonomia tradicional se concentra apenas na analise de
caracteristicas morfolégicas externas e internas, sejam elas qualitativas ou
quantitativas, muitas vezes o exame macroscopico nao é suficiente, exigindo uma
observacao mais detalhada. Com base nisso, além de microscopios 6pticos, o sistema
de microscopia eletrdnica de varredura (MEV) vem sendo utilizado como ferramenta
de auxilio para classificagdo de organismos desde os anos 70 (KOWNACKI; SZAREK-
GWIAZDA; WOZNICKA, 2015), tornando-se indispensavel para descri¢éo de insetos

que possuem caracteristicas distintas muito pequenas (Figura 1). Outra forma de
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microscopia eletrobnica empregada é a de transmissao, porém ela € menos utilizada

pela dificuldade na preparagao da amostra.

Figura 1. Pupa de Glyptotendipes glaucus; A - tergito (microscépio optico); B -
tergito (MEV); C - tegumento da parte inferior do tergito (MEV); D - tegumento da
parte posterior do tergito (MEV); E - ganchos no tergito (MEV); F - epaulette (MEV)

Fonte: Kownacki, Szarek-Gwiazda e Woznicka (2015)

Adicional a essas técnicas de taxonomia baseada, exclusivamente, em
morfologia estdo: a Microtomografia por Radiagcédo Sincrotron (POHL et al., 2010), uma
tecnologia que permite escanear objetos tridimensionais e criar imagens detalhadas
de seu interior (Figura 2) a partir de uma radiagao eletromagnética altamente intensa
e de alta energia, e o Perfilamento de Reflectancia Hiperespectral (WANG; NANSEN;
ZHANG, 2016), utilizado para analisar a reflectancia da luz da amostra, partindo do
principio de que diferentes materiais possuem caracteristicas de reflectancia unicas

em diferentes comprimentos de onda.
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Figura 2. A - TMengea tertiaria (Strepsiptera) em ambar baltico; imagem gerada por
Microtomografia por Radiagao Sincrotron B - corpo dorsal; C - cabeca frontal;

D - abddémen dorsal

glanglio
subesofagico
cérebro espermatdforo

nen.:_c: dptico edeago

/
antena \ R \ Y

palpo maxilar nervura antenal

mandibula

misculos dos segmentos

musculos pré-faringicos Ville X

Fonte: Pohl et al. (2010), traduzido pela autora.

Com os avangos de novas tecnologias, pesquisadores buscam desenvolver
técnicas modernas para o uso da morfologia dentro da taxonomia. Um desses
métodos € o desenvolvimento de modelos tridimensionais (3D) em cores reais
(NGUYEN et al., 2014). Uma das principais vantagens dos modelos de insetos 3D em
cores € a possibilidade de examinar e manipular as caracteristicas dos insetos de
maneiras que nao seriam possiveis ou dificeis de realizar com espécimes reais ja que
os modelos podem ser girados e ampliados para uma analise mais minuciosa. Essa

capacidade de \visualizacdo interativa proporciona aos taxonomistas uma
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compreensdao mais completa e detalhada das caracteristicas morfoloégicas do
espéecime.

Em seu trabalho de 2014, Nguyen et al. argumentam que as colegbes
entomologicas de modelos 3D sdo viaveis e de custo acessivel, podendo ser
empregadas imediatamente. Embasando-se nisso, Doan e Nguyen (2023)
apresentaram um prototipo de captura de imagens 3D de insetos que, além do custo-
beneficio, € completamente automatizado e pode ser usado com uma maior variedade
de espécies de insetos.

Esse modelo usa a fotogrametria, ou seja, a captura de varias fotos de um
objeto em diferentes angulos e posi¢des para a constituicdo de uma imagem 3D. As
imagens capturadas de mesmo angulo, mas de diferentes distancias de foco sao
processadas e transformadas em imagens EDOF (Extended Depth of Field),
conferindo a elas maior profundidade. Essas imagens EDOF 2D sao entdo
processadas em um software especializado, onde sao analisadas as sobreposi¢oes e
diferengas nas imagens para calcular as dimensdes e a forma do objeto, gerando
entdo as imagens 3D (Figura 3). O que torna essa técnica simples e acessivel
depende do material utilizado, sendo necessario apenas camera comum e o software

de montagem.

Figura 3. Viséo geral do processo de criagdo de modelos 3D de insetos

o MRy R

AP OO ® & U UL

- imagem EDOF . ’L’J’J—" @
espécime pilha de fotos tiradas imagens 2D do espécime s&o automaticamente mesh do inseto 3D
montado com uma camera mirrorless retiradas de véarios angulos diferentes

Fonte: Doan e Nguyen (2023)

Em 2012, Wang et al. apresentaram um sistema que pode identificar
insetos a nivel de Ordem, utilizando técnicas de redes neurais artificiais (Artificial
Neural Network - ANN) e maquinas de vetores de suporte (Support vector Machine -
SVM). Esses dois métodos permitem que computadores aprendam a partir de

exemplos e dados para realizar tarefas especificas. Nesse trabalho, Wang et al.
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justificam, ainda, que ha uma demanda de métodos de identificagdo de imagens de
insetos e que o software desenvolvido apresenta boa estabilidade para classificagao
a nivel de Ordem.

Um dos principais beneficios da aplicagdo da inteligéncia artificial na
taxonomia de insetos é a velocidade e a eficiéncia no processo de identificacio.
Enquanto a identificagdo manual pode levar muito tempo e exigir conhecimento
especializado (MITCHELL, 2008), os algoritmos de inteligéncia artificial podem
classificar rapidamente com base em caracteristicas que foram previamente
estabelecidas. Porém, as caracteristicas que os computadores podem extrair
automaticamente e caracteristicas usadas por taxonomistas para descrever insetos
podem ser diferentes (WANG et al., 2012).

Além da extracdo de dados realizada apenas por imagens 2D, redes
neurais convolucionais (Convolutional Neural Networks - CNN), um método especifico
dentro das técnicas de redes neurais artificiais, pode apresentar potencial para
detectacdo automatica e classificacdo de insetos através de videos e monitoramento
in situ (HOYE et al, 2021) (Figura 4). Esse método tornaria a catalogagédo de
espécimes mais rapida e eficiente, permitindo que pesquisadores processassem

grandes volumes de dados em um curto periodo de tempo.

Figura 4. A - Armadilha luminosa para monitorar espécies de mariposas noturnas,
sendo capaz de capturar imagens automaticamente com base em um detector de

movimento; B - algoritmo de visdo computacional que pode rastrear e contar

mariposas individuais.

8
R

o

Fonte: HOYE et al., 2021



21

Esses modelos de insetos 3D tém um potencial significativo para a
educacdo e a divulgacdo cientifica. Eles podem ser usados em escolas e
universidades, permitindo que os estudantes explorem a morfologia dos insetos de
uma forma pratica, facilitando a compreensao dos conceitos taxonémicos.

Nao apenas para o ensino e pesquisa, modelos 3D podem ser um recurso
interessante para identificar e catalogar espécies ameacadas e até mesmo extintas
(desde que haja espécimes em bom estado de conservagédo). Também podem ser
utilizados em aplicativos de identificacdo, para leigos, em formato de chaves
entomoldgicas interativas. Além disso, eles podem ser aplicados para desenvolver
materiais de referéncia com a finalidade de formagao de especialistas e técnicos que
trabalham em diferentes areas, tais quais como agricultura e saude publica.

No caso desses modelos possuirem a necessidade de recursos financeiros
elevados, pode-se considerar a ideia da criagdo de bancos de dados institucionais de
imagens 2D de alta resolugédo. Esses bancos de dados ficariam disponiveis para a
comunidade académica, porém seriam atualizados apenas por pessoas autorizadas,
com conhecimentos taxonémicos especificos, como professores e grupos de estudos
na area da entomologia. Isso também seria um bom instrumento de estudo quando

nao se tivesse acesso a determinados espécimes de forma fisica.

3.2 Taxonomia integrativa

Técnicas taxondmicas integrativas vém sendo empregadas ha alguns anos
na taxonomia moderna (WANG; NANSEN; ZHANG, 2016; PADIAL et al., 2010;
YEATES et al,, 2011), sendo originalmente proposta por Dayrat (2005). Embora
alguns taxonomistas ndo concordem com esse termo ou sua aplicagéo
(VALDECASAS; WILLIAMS; WHEELER, 2008), pesquisadores defendem que o uso
de apenas morfologia na taxonomia esta ultrapassado (COOK et al., 2010), porém ela
ainda continua sendo uma parte indispensavel para a sistematica dos insetos
(FRIEDRICH et al., 2013) mesmo com os avangos para descoberta e classificagao a
partir de dados moleculares.

Quando se decide integrar técnicas de classificagcdo, o mais indicado é a
padronizacao de escolha e quantidade de métodos, sendo a seleg¢ao de trés ou mais,

o ideal. De forma geral, taxonomistas utilizam a morfologia de maneira inicial em
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conjunto com dados genéticos, sendo esses 0s principais métodos dentro da
taxonomia integrativa pratica (SCHLICK-STEINER et al., 2010).

A escolha pode partir do mais facilitado e mais utilizado. A obtengao de
informagdes provindas de caracteristicas fenotipicas dos insetos, por exemplo, é algo
simples para qualquer pessoa com conhecimento suficiente em entomologia, logo,
para um taxonomista experiente, uma pré-classificagcdo pode ser realizada de forma
rapida. Imediatamente a isso, a analise genética é indicada. Schlick-Steiner et al.
(2010) recomendam uma ordem a ser considerada para a escolha das técnicas que

serdo utilizadas (Tabela 1).

Tabela 1. Tomada de deciséo no processo de escolha de métodos a serem

utilizados na taxonomia integrativa

Sugestido de ordem de consideragao dos
métodos
Informagdes morfolégicas; nomenclatura Mo
binominal
Informacgdes genéticas Nu — Co — En
Informagdes complementares Comp —» Ci—» Qm — Mt - Re —» Ec — Hs

Fonte: Schlick-Steiner et al (2010), traduzido pela autora.

Abreviagoes: Mo, morfologia; Nu, DNA nuclear; Co, scanner completo de genoma; En, enzima;
Comp, comportamento; Ci, citogenética; Qm, quimica; Mt, DNA mitocondrial; Re, compatibilidade de

reproducgdo; Ec, ecologia; Hs, histérico.

A proposta de delimitagao de espécies a partir de diferentes técnicas dentro
de um unico sistema permitiu que taxonomistas pudessem explorar diferentes opg¢des
de analise. Consequente a isso, a tomada de decisdo para o uso de cada técnica
dependera de cada taxonomista, muitas vezes sem qualquer padrao aplicado. Por
exemplo, alguns taxonomistas podem iniciar a classificagdo a partir da localizagao
geografica do espécime, enquanto outro iniciara através da morfologia ou mesmo de
dados moleculares.

Padial et al. (2010) explicam as diferentes abordagens de taxonomia
integrativa, separando-as em integracdo por congruéncia e integragdo por
acumulagao. A integracao por congruéncia envolve a combinagao de diferentes dados

independentes que possuem alguma coeréncia entre si. Isso significa que tipos de
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dados variados, como os morfolégicos, genéticos, ecologicos etc, sdo analisados e os
resultados obtidos sdo consistentes, apontando para a mesma classificagao (Figura
5), o que resulta em uma maior estabilidade taxonémica (WANG; NANSEN; ZHANG,
2016).

Figura. 5 - O circulo taxonémico. a) abordagem de integracéo por congruéncia;

b) na taxonomia classica; c) em espécies cripticas.

d DNA

geografia
morfologia

reproducao
ecologia

b CQA

geografia geografia

7 ™\ @
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Fonte: PADIAL et al., 2010, redesenhado de DeSalle. Tradugdo: Autora.
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A integracdo por congruéncia € considerada ideal na taxonomia integrativa.
Ao analisar os diferentes tipos de dados, tem-se uma maior estabilidade e uma
classificagdo com menores chances de erros. Por exemplo, ao se analisar uma
espécie apenas através de caracteristicas morfolégicas e havendo duvidas quanto a
exatidao de tal classificagdo, ou ndo sendo possivel realiza-la, pode-se utilizar uma
classificagdo por outro método (como a molecular) que vai afirmar ou negar a
classificagdo anterior. Ainda havendo duvidas ou mesmo uma n&o-classificagao,

utiliza-se mais um critério e assim por diante (Figura 6a).

Figura 6. Representagcao esquematica de protocolos de: A - taxonomia

integrativa por congruéncia e B - taxonomia integrativa por acumulagao;

a)

‘ duas espécies diferentes duas espécies diferentes duas espécies diferentes

diferenga congruente
em caracteristica taxonémica

diferenga congruente
em caracteristica taxonémica

diferenga congruente
em caracteristica taxonémica

dois grupos de adicional (ex. molecular) adicional (ex. comportamento) adicional (ex. ecoldgico)
espécimes com
caracteristica ; : :
i sem con :
A gruéncia. sem congruéncia sem congruéncia
diferente
(ex. morfologia)
T analisar' . e analisar

possibilidade caracteristica  possibilidade EabacleiTelica

de duas adicional de duas adicional

espécies espécies\ ‘ duas espécies diferentes

- taxonomistas consideram as diferencas
diferenga na diferenga na Q observadas em uma ou mais
caracteristica adicional b4 caracteristica adicional iy caracteristicas como sendo
dois grupos de (ex. molecular) (ex. ecoldgico) taxonomicamente relevantes
espécimes com =
caracteristica I i s sem diterenca
taxondémica Sam Alerance sem difereSu taxondmica relevante
diferente

(ex. morfologia)

Fonte: PADIAL et al., 2010, redesenhado. Tradugao: Autora.

Um exemplo interessante sobre classificagdo por congruéncia foi
apresentado no trabalho de Wang, Nansen e Zhang (2016), em que foi realizado uma
integragdo de 3 métodos taxondmicos para a classificagdo de espécies cripticas do
género Bundera: Classificagdo tradicional; classificagdo molecular utilizando o

Citocromo ¢ Oxidase subunidade | (COIl) e o gene 16S rRNA; e classificagdo por
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reflectancia, que foi realizada por meio de uma camera hiperespectral, com bandas
espectrais de 411 a 870 nm.

O uso de reflectancia na taxonomia de insetos nao € inexistente, porém
também ndo é um método vastamente utilizado dentro da taxonomia integrativa. Para
entender como essa classificacdo funciona, deve-se compreender que a reflectancia
€ a proporgao de luz incidente que reflete em uma superficie e que cada material tem
um padrao de refletdncia unico. Ao analisar a reflectancia de uma superficie em
diferentes comprimentos de onda € possivel obter um perfil caracteristico.

Com a utilizac&o de trés diferentes métodos, foi demonstrado a eficacia da
taxonomia integrativa ao concluirem que, ao lidar com espécies que possuem poucas
diferengcas morfolégicas, o uso integrado de outros métodos além da morfologia
permite o esclarecimento para a diferenciacéo das espécies.

Na integracdo por acumulacdo, os diferentes dados n&o precisam ser
completamente congruentes entre si, fornecendo dados adicionais quando analisados
em conjunto (Figura 6b). Essa integracao considera uma variedade de informacgdes e
s6 entdo estabelece-se uma tomada de decisdo a partir dessas, podendo ser
selecionadas apenas as informagdes de maior interesse. Esse método é mais utilizado

por taxonomistas mais tradicionais (PADIAL et al., 2010).

3.2.1 DNA Barcodes

Foi citado anteriormente que a classificacdo genética € a segunda
recomendada para se realizar dentro da taxonomia integrativa. Dentre as técnicas
genéticas utilizadas para a classificacdo de insetos, o DNA barcodes (codigo de barras
de DNA) proposto por Hebert et al. (2003) € o principal. Esse termo € empregado para
indicar que espécies possuem uma sequéncia unica de genes (DEWALT, 2011),
sendo um método usado para identificar e auxiliar na descoberta de novas espécies
(PACKER et al., 2009).

O DNA barcodes da regido do gene mitocondrial, chamado Citocromo ¢
Oxidase subunidade | (CQOl), passou a ser o mais utilizado na classificagdo animal por
possuir caracteristicas de interesse, tais como: ter uma regido amplamente

conservada em animais, de facil aquisicdo e alinhamento e com alto nivel de



26

diversidade (HEBERT et al., 2003). PeCnikar e Buzan (2013) explicam as propriedades

desejadas do DNA barcodes da seguinte forma:

1. O fragmento de DNA deve ser quase idéntico em espécimes da mesma
espécie, mas diferente entre individuos de espécies diferentes;

2. A secado deve ser padronizada (a mesma secdo deve ser usada em
diferentes grupos taxonémicos);

3. O marcador deve ser robusto, com sitios de ligacdo de primers
conservadores que permitam sua amplificacdo e sequenciamento facilmente.

(traduzido pela autora.)

Além do COl, outros genes mitocondriais também podem ser usados como
DNA barcodes em insetos como o gene Citocromo b (Cytb) (SIMON; WELLER, 2001)
e o gene 16S rRNA (SHOUCHE; PATOLE, 2000).

Apesar de estar sendo popularizado dentro da taxonomia, o DNA deve ser
apenas mais uma ferramenta para a delimitacdo de espécies e nunca podera ser
usado para descrever espécies isoladamente (HEBERT; GREGORY, 2005), pois DNA
barcodes nao fornece informacgbdes o suficiente para caracterizar uma espécie
desconhecida (JIMBO; KATO; ITO, 2011). Seu uso, entretanto, ja se provou eficiente
na classificacdo de espécies putativas em diferentes ocasides, reafirmando sua
utilidade na taxonomia integrativa.

Kekkonen e Hebert (2014) descreveram um experimento com a utilizagao
de DNA barcodes para a classificacdo de espécies putativas da subfamilia
Hypertrophinae (Lepidoptera) na Australia, utilizando-se de 864 exemplares para fazé-
lo. Desses, 502 DNA barcodes completos foram extraidos, cobrindo um total de 47 de
51 espécies de Hypertrophinae ja conhecidas. Com a analise, resultou que dos
exemplares observados, ha a probabilidade de existir um real total de 124 espécies,
mais do que o dobro das espécies anteriormente conhecidas.

Apesar dos resultados positivos relacionados ao seu uso, o DNA barcodes
ainda possui muitos problemas tedricos e praticos que precisam ser superados
(DEWALT, 2011). Uma limitacdo da utilizacdo de DNA foi exemplificada no trabalho
de Kranzfelder, Ekrem e Stur (2017), que afirmaram a sua inutilidade para a
classificagcdo de Chironomidae (Diptera) a partir de exuvias pupais coletadas na
Noruega e Costa Rica. Esse teste foi realizado com 380 exemplares de exuvia de
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Chironomidae sendo feita a comparagado do uso de morfologia e DNA. A partir da
morfologia foram identificados 190 (100%) exemplares, tanto na Noruega como na
Costa Rica, enquanto apenas 27 exemplares (14,2%) da Noruega e 69 exemplares
(36,3%) da Costa Rica foram identificados com a utilizagdo do DNA barcodes.

A taxonomia esta sendo revitalizada através de DNA barcoding, pois € um
método que pode ser feito de forma rapida e de baixo custo (MILLER, 2007) e, de
acordo com Pires e Marinoni (2010), sem a necessidade de um taxonomista. Esse
argumento, porém, expde o que Audisio (2017) chama de “marginalizagao”, referindo-
se a um impedimento taxondmico causado pela aplicacido de modelos de classificagao

moleculares automaticos e na diminuigdo no numero de taxonomistas.

3.2.2 Inteligéncia Artificial (IA) como ferramenta de auxilio

A inteligéncia artificial, principalmente por meio de técnicas como
aprendizado de maquina e redes neurais artificiais, tem a capacidade de processar
grandes quantidades de dados, além de identificar padrbes complexos. Seu uso
dentro da taxonomia vem se tornando bastante perceptivel, nos ultimos anos,
associada tanto a morfologia (HGYE et al., 2021) quanto a genética (ZITO; RIGON;
DUNSON, 2022).

Um exemplo relacionado a DNA barcodes é a metodologia de classificacao,
nomeada BayesANT (BAYESIAn Nonparametric Taxonomic classifier) (ZITO; RIGON;
DUNSON, 2022), empregada através de uma abordagem Bayesiana ndo paramétrica,
ou seja, um modelo estatistico de classificagéo flexivel que pode se adaptar aos dados
sem depender de uma estrutura pré-definida.

Essa abordagem permite a classificagdo de grupos de forma automatica a
medida que mais informagdes sao disponibilizadas. O modelo BayesANT, entao, se
faz necessario a partir da informacgao de bancos de dados de DNA barcodes, que sao
atualmente utilizados, possuirem um grande numero de informagdes incorretas, que
variam desde rotulagens erradas até “novas” descobertas de taxons previamente
existentes (ZITO; RIGON; DUNSON, 2022).

A classificacéo a partir do uso de inteligéncia artificial € consideravelmente
mais rapida e eficaz do que o uso da taxonomia tradicional, porém métodos de

aprendizagem de maquinas, tanto relacionadas a estruturas morfologicas extraidas
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de imagens quanto a DNA barcodes, ndo substituem a taxonomia tradicional pois
ainda ha a necessidade do conhecimento de taxonomistas especialistas (HJYE et al.,
2021; ZITO; RIGON; DUNSON, 2022).
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4 CONSIDERAGOES FINAIS

O presente trabalho se faz relevante pela necessidade de esclarecer que,
apesar da taxonomia ser uma ciéncia que esta em constante evolugao, ela ainda
possui sua base na taxonomia tradicional baseada em morfologia. Foi apresentado
um pouco da histéria da taxonomia e as técnicas desenvolvidas ao longo do tempo,
partindo da classificacdo essencialista da Era Artistotélica até a utilizagcdo de
taxonomia integrativa com técnicas moleculares nos dias de hoje.

Na literatura houve divergéncias entre autores sobre o uso da taxonomia
integrativa como sendo indispensavel (DAYRAT, 2005) e desnecessaria
(VALDECASAS; WILLIAMS; WHEELER, 2008); sobre o uso da tecnologia para a
classificagdo de insetos como um impedimento para a taxonomia (EBACH.;
HOLDREGE, 2005; AUDISIO, 2017) e como um meétodo eficiente (WANG; LIN;
LIANG, 2012) que trara novas e empolgantes oportunidades (HQYE et al., 2020); e
sobre métodos morfoldgicos tradicionais como sendo tedioso e demorado (MILLER,
2007) e essencial para a existéncia da taxonomia (EBACH et al., 2010).

Cook et al (2010) defendem que a taxonomia atual esta além do periodo
onde nao é mais limitada a apenas morfologia, pois ela necessita de especialistas com
anos de treinamento e acesso a recursos especializados. Mitchell (2008) diz que a
taxonomia tradicional é trabalhosa, altamente especializada, de alto custo, demorada
e, em paises biologicamente diversos, muitas vezes impossivel de ser realizada. Para
Tautz et al (2003), conhecimentos da area da taxonomia morfolégica séo perdidos
quando os especialistas se aposentam e seus trabalhos publicados sédo de dificil
acesso.

Apesar de alguns autores serem arbitrarios ao uso de morfologia como
principal método de classificagdo, quando se estuda taxonomia na entomologia, a
prioridade é o estudo morfolégico dos insetos. Packer (2008) citado por Packer et al
(2009) diz que “chaves sao criadas por aqueles que nao precisam delas para aqueles
que nao sabem usa-las”. Esse argumento prova o quanto o estudo da morfologia é
importante e indispensavel no estudo taxonémico, pois existe a necessidade de
conhecer morfologia e aplicar esse conhecimento diante, por exemplo, de uma

situacdo em que o uso de uma chave entomolodgica € a unica opg¢ao.
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A morfologia é a porta de entrada para a taxonomia, porém ela esta sendo
deixada de lado mais e mais. Os avangos nas metodologias de classificacdo estéo
deixando para tras os conhecimentos taxondmicos morfolégicos e os substituindo de
tal forma que, possivelmente, em pouco tempo nao sera mais necessario a existéncia
do estudo morfolégico do inseto para que seja possivel classifica-lo.

Para impedir que o estudo da taxonomia desaparega completamente é
necessario se adequar aos avangos tecnoldgicos sem se curvar a eles. Os trabalhos
de Nguyen et al (2014) e Doan e Nguyen (2023), por exemplo, trazem métodos
interessantes de desenvolvimento de banco de dados de imagens 3D. Esses modelos
de insetos 3D tém um potencial significativo para a educacgao e a divulgacgao cientifica.
Eles podem ser usados em escolas, universidades e museus, permitindo que a
morfologia dos insetos seja explorada de uma forma pratica, facilitando a
compreensao dos conceitos taxonémicos.

Nao apenas para o ensino e pesquisa, modelos 3D podem ser um recurso
interessante para identificar e catalogar espécies ameacadas e até mesmo extintas
(desde que haja espécimes em bom estado de conservagdo). Também podem ser
utilizados em aplicativos de identificacdo em formato de chaves entomoldgicas
interativas. Além disso, eles podem ser usados para desenvolver materiais de
referéncia para a formacao de especialistas e técnicos que trabalham em diferentes
areas, tais quais como agricultura e saude publica.

No caso desses modelos possuirem a necessidade de recursos financeiros
elevados, pode-se considerar a ideia da criacao de bancos de dados institucionais de
imagens 2D de alta resolugédo. Esses bancos de dados ficariam disponiveis para a
comunidade académica, porém seriam atualizados apenas por pessoas autorizadas,
com conhecimentos taxonémicos especificos, como professores e grupos de estudos
na area da entomologia. Isso também seria um bom instrumento de estudo para
quando nao se tem acesso fisico a determinados espécimes.

Ja o DNA barcodes é uma ferramenta que tornou-se essencial para a
taxonomia e sistematica nos dias atuais, porém nao substitui completamente o uso de
métodos morfoldgicos. Tautz et al (2003) defendem que a classificagdo molecular
podera chegar a ser o principal meio de classificacdo mais a frente e que a

nomenclatura binomial possa acompanhar um sistema de identificacdo numerada



31

equivalente a usada por pessoas, que possuem um nome proprio € um numero de
identificacdo pessoal unico.

Ao mencionar uma melhora na nomenclatura e identificacdo numérica,
Tautz et al (2003) se referem a rotulagens e classificagdes erradas em bancos de
dados, um problema classico relacionado ao uso de DNA barcodes. Desde entdo,
houve diminuigdo desse problema a partir da criagéo de bancos de dados de DNA que
possuem referéncias de procedéncia para que, em caso de erros, eles possam ser
revisados (PACKER et al., 2009).

O método de taxonomia integrativa com DNA barcodes, apesar de alguns
autores discordarem, ¢é altamente recomendado. Antes mesmo dos avangos
tecnolégicos envolvendo classificagdo molecular, taxonomistas ja usavam diferentes
formas de integracdo para realizar a classificagdo de insetos. Seu uso na didatica,
porém, ainda ndo é amplamente utilizado e dificilmente algo possivel de realizar,
atualmente, quando o uso de métodos de classificagdo molecular ainda é visto com
maus olhos por taxonomistas tradicionais.

E importante lembrar, contudo, que a utilizacdo de DNA barcodes é uma
ferramenta para auxiliar na taxonomia, ndo para substitui-la. Citando Ebach e
Holdrege (2005), “DNA barcoding gera informagao, ndo conhecimento” e é esperado

de taxonomias que elas possuam as duas coisas.
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