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DNA barcoding (ou Codigo de barras de DNA) é uma ferramentardesa para a
rapida identificacdo de espécies através de seiqsénartas e especificas encontradas
no genoma. Para atingir esse objetivo sdo necasddases de dados de referéncia, as
guais estdo sendo estruturadas, como por exemplatadiorma BOLD Barcode of Life
Data Systems). O BrBOL Brazlian Barcode of Life) € um consércio para identificacdo
molecular da biodiversidade brasileira, no qualasods informacdes geradas sao
integradas a plataforma BOLD. O presente projate t®mo objetivo ampliar a base de
dados do BOLD/BrBOL através do depdsito de seqaéniarcode de fungos
pertencentes ao acervo da Central de Recursosivaoms da UNESP (CRM-UNESP).
Foi depositado um total de 45 sequéncias ITS coengendo 14 espécies distintas.
Tais sequéncias atendem aos critérios minimos geaeam consideraddmrcodes: (i)
tamanho da sequéncia (maior que 550 pb), (i) dexmeciamento e (iii) demais
metadados associados (imagens das colonias euestruéprodutivas dos espécimes).
Andlise filogenética indicou que dmrcodes formam grupos coesos. Quatro dentre as
14 espécies ndo apresentaram variabilidade ingadg®@a na regido ITS. As demais
apresentaram variabilidade barcode, sendo que a menor variabilidade foi de 0.34%
para Cladosporium cladosporioides, Escovopsis weberi, Trichoderma harzianum e T.
virens; ja a maior variabilidade foi de 8.07%, no casduwwo zigomicetd.ichtheimia
ramosa. Osbarcode gerados no presente trabalho contribuiram na agduida base de
dados, a qual pode ser utilizada na identificacélecnlar de fungos.
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