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RESUMO:

Estudos sobre a fauna de artrépodes em serrapilheira revelam alta diversidade de
morfoespécies, incluindo os tripes. A associacdo desses animais a micro-habitats
complexos sugere que espécies morfologicamente semelhantes podem ser
geneticamente distintas. Essa diversidade oculta de insetos tem sido revelada com
sucesso utilizando o gene mitocondrial citocromo oxidase subunidade | (COI). Assim
este trabalho teve como objetivo investigar a partir do uso do DNA Barcode, a existéncia
de diversidade criptica em tripes da familia Phlaeothripidae uma vez que ela relne
grande parte dos tripes da serrapilheira. O estudo foi realizado a partir da anélise de
sequéncias de espécies de tripes, coletadas nas Américas, Asia, Europa, Africa e
Oceania, depositadas na plataforma BOLD (Barcode of Life Data Systems). O banco de
dados foi composto por 211 sequéncias, representando 33 morfoespécies. As Unidades
Taxondmicas Moleculares (MOTUs) foram definidas a partir do consenso das arvores
de Neighbor-Joining (NJ), Maxima Verossimilhanca (MV) e Inferéncia Bayesiana (IB) e
dos algoritmos de delimitagcdo de espécies; Barcode Index Number (BIN), Automatic
Barcode Gap Discovery (ABGD), Assemble Species by Automatic Partitioning (ASAP),
Poisson Tree Processes (PTP, bPTP e mPTP) e Generalized Mixed Yule Coalescent
(MGMYC, sGMYC). A topologia das arvores foi congruente e revelou a existéncia de 28
MOTUs apoiadas pela maioria dos algoritmos e concordantes com a identificagdo
morfolégica. Contudo, as morfoespécies Hoplandrothrips ochraceus (Okajima &
Urushihara, 1992), H. chapmani (Hood, 1927), Acanthothrips nodicornis (Reuter, 1880)
e Karnyothrips americanus (Hood, 1912), incluiram dois grupos distintos cada.
Adicionalmente, as MOTUs de H. ochraceus e K. americanus apresentaram barcode
gap, evidenciando a existéncia de espécies cripticas ou complexo de espécies. Esses
resultados demonstram eficacia do DNA barcode na discriminacdo da diversidade de
espécies de tripes associados a serrapilheira.
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Identificagcdo molecular.

THYSANOPTERA OF BAHIA - AN APPROACH FROM THE PERSPECTIVE OF
INTEGRATIVE TAXONOMY. SUB-PROJECT: USE OF DNA BARCODING IN THE
IDENTIFICATION OF TRIPE SPECIES (INSECTA: THYSANOPTERA)

ABSTRACT:

Studies on arthropod fauna in leaf litter reveal a high diversity of morphospecies,
including thrips. The association of these animals with complex microhabitats suggests
that morphologically similar species may be genetically distinct. This hidden diversity of
insects has been successfully revealed using the mitochondrial cytochrome oxidase
subunit | (COI) gene. Thus, this study aimed to investigate, using the COI gene, the
existence of cryptic diversity in thrips of the family Phlaeothripidae, since it includes most
of the thrips found in leaf litter. The study was based on the analysis of sequences of
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thrips species collected in the Americas, Asia, Europe, Africa, and Oceania, deposited
in the BOLD (Barcode of Life Data Systems) platform. The database consisted of 211
sequences, representing 33 morphospecies. Molecular Taxonomic Units (MOTUSs) were
defined based on the consensus of Neighbor-Joining (NJ), Maximum Likelihood (ML),
and Bayesian Inference (Bl) trees and species delimitation algorithms, Barcode Index
Number (BIN), Automatic Barcode Gap Discovery (ABGD), Assemble Species by
Automatic Partitioning (ASAP), Poisson Tree Processes (PTP, bPTP, and mPTP), and
Generalized Mixed Yule Coalescent (INGMYC, sGMYC). The tree topology was
congruent and revealed the existence of 28 MOTUs supported by the majority of
algorithms, which were consistent with morphological identification. However, the
morphospecies Hoplandrothrips ochraceus (Okajima & Urushihara, 1992), H. chapmani
(Hood, 1927), Acanthothrips nodicornis (Reuter, 1880), and Karnyothrips americanus
(Hood, 1912) included two distinct groups each. Additionally, the MOTUs of H.
ochraceus and K. americanus presented barcode gaps, indicating the existence of
cryptic species or species complexes. These results demonstrate the effectiveness of
DNA barcode in accurately discriminating the diversity of thrips species associated with
leaf litter.

Keywords: Species Delimitation algorithms, COI, Cryptic species, Molecular
identification.

INTRODUCAO

A diagnose mais recente da ordem Thysanoptera, sugerida por Cavalleri, et al.
(2024), descreve tripes como insetos de corpo alongado e achatado dorso-
ventralmente, variando seu comprimento de 0,5 a 15 mm. As caracteristicas que
distinguem os tripes de outros insetos, sao: (I) O aparelho bucal assimétrico, no qual o
esquerdo é completamente desenvolvido e a mandibula direita consiste em uma
estrutura vestigial de estagios iniciais do seu desenvolvimento; (Il) A presenca de uma
vesicula de aderéncia (arolio) eversivel no tarso (Ananthakrishnan, 1979).

A maior parte das espécies de tripes fungivoros, e associados a serrapilheira,
sdo da familia Phlaeothripidae — a Unica em Tubulifera, e a maior familia da ordem
Thysanoptera (Mound, 2007). Phlaeothripidae contém duas subfamilias: Idolothripinae,
contendo mais de 80 géneros com cerca de 760 espécies descritas, e Phlaeothripinae,
com 380 géneros e mais de 3000 espécies (Banki, 2025). Apesar da grande quantidade
de espécies descritas no dltimo século, a diversidade da familia, permanece
subestimada. A taxonomia da ordem Thysanoptera foi construida a partir de dados
morfolégicos externos por meio de espécimes montados, permanentemente, em
lAminas de microscopia (Lindner, et al. 2023). A dificuldade dessa técnica limita 0 acesso
a morfologia, j& que a montagem demanda tempo e experiéncia, e caso feita com pouca
precisdo técnica, resulta na perda de caracteristicas delicadas, importantes para
descricdo dos espécimes. Nesse contexto, a analise de sequéncias funcionais do

genoma, que suportem mutagcbes, mas, a0 mesmo tempo, conservem a funcdo da
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proteina codificada, como o DNA Barcode, podem ajudar a aferir a diversidade criptica

dentro dos tripes da serrapilheira.

MATERIAIS E METODOS

Para a andlise foram selecionados os grupos descritos no livro “The Thrips of
Central and South America: an introduction (Insecta: Thysanoptera)’ por Mound e
Marullo (1996) como “fungus-feeder”, “dead wood thrips” e “leaf litter thrips”, conforme
a tabela 1. As andlises foram feitas a partir de um banco de dados composto por 209
sequéncias publicas obtidas (incluindo as 6 usadas como grupo externo) do site The
DNA Barcode of Life Data System (BOLD) (representando 31 morfoespécies). O
alinhamento foi feito no MEGA 11, através da ferramenta ClustalW. Nesse programa,
foi construida a arvore de Neighbor-Joining (NJ), com base no modelo Kimura-2
parametros (K2P) (Kimura, 1980) e 1000 pseudorréplicas de bootstrap.
Concomitantemente, foram geradas as arvores de: Maxima Verossimilhanca (ML), no
servidor 1Q-Tree e; de Inferéncia Bayesiana (Bl) no software Mr-Bayes, implementado
no CIPRES Science Gateway 3.3. As arvores foram visualizadas e editadas no Figtree
v.1.4.2. A andlise de delimitacdo de espécies foi feita com 5 algoritmos: (i) Barcode
Index Number (BIN) (Ratnasingham; Hebert, 2007); (ii) Automatic Barcode Gap
Discovery (ABGD) (PUILLANDRE et al., 2012), (iii) Assemble Species by Automatic
Partitioning (ASAP) (PUILLANDRE et al., 2021); (iv) Multi-rate Poisson tree process
(mPTP); e (v) GMYC (simples e multiplo) (Drummond et al., 2012). O numero de MOTUs
foi determinado conforme o consenso entre as arvores e algoritmos de delimitacao.
Esses grupos operacionais moleculares foram comparados com a taxonomia classica a
fim de verificar a ocorréncia de diversidade criptica. Posteriormente, o MEGA 11

também foi usado para medir as distancias intra e interespecificas dos grupos genéticos.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A topologia das arvores de NJ, ML e BI foi congruente e a partir do consenso
entre os algoritmos e as arvores foram propostas 35 MOTUs, como mostra a figura 1.
Dessa forma, foi possivel identificar que o nUmero de grupos genéticos observados foi
maior do que a quantidade de morfoespécies (31).

A distancia intraespecifica variou de 0,0% até 3,36%, com uma media de 0,79%.
A maioria dos resultados ficou dentro do limite desejavel de divergéncia, de 2%
conforme Hebert, et al (2003). No entanto, os grupos Elaphrothrips curvipes e
Hoplandrothrips pergandei alcancaram, respectivamente, 3,36% e 3,32%. Atualmente
o BOLD conta com poucas sequéncias atribuidas a esses taxons, o que dificulta a

delimitac@o desses grupos devido a baixa amostragem (Meyer e Paulay, 2005).
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A distancia interespecifica apresentou uma variacdo entre 0,91% e 36,31%
com média 21,35%. As ferramentas de delimitacdo de espécies pelo DNA Barcode
foram eficientes para apontar diversidade do grupo. Esse resultado é corroborado pelo
Barcode Gap observado entre as médias intra e interespecificas (0,79% e 21,35%,
respectivamente). Os grupos Karnyothrips americanus | e K. americanus Il e
Hoplandrothrips ochraceus | e H. ochraceus Il apresentaram Barcode Gap, indicando
que esses de fato, sdo unidades evolutivas distintas sem sobreposicdo genética. Ao
contrario das MOTUs Acanthothrips nodicornis | e A. nodicornis Il que apresentaram
sobreposicdo de distancia genética e discrepancias entre os algoritmos, portanto, nao
podem ser consideradas como linhagens genéticas independentes. Mesmo assim,
alguns trabalhos demostram sobreposicéo entre as distancias intra e interespecificas,
de grupos distintos dificultando a aplicacdo de um limiar universal para identificar

linhagens divergentes (Wiemers e Fiedler, 2007).

CONCLUSAO

Os resultados das analises corroboram a hipétese deste trabalho. De fato, ha
diversidade criptica dentro dos taxons da familia Phlaeothripidae descritos como tripes
da serrapilheira. Além disso, foi possivel observar algumas incongruéncias relacionadas
a baixa amostragem de alguns taxons, devido a falta de sequéncias depositadas no
BOLD. Esses resultados reforcam a necessidade de revisdo da identificacdo das

morfoespécies correspondente as sequéncias depositadas no BOLD.
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Tabela 1: Géneros dentro das subfamilias Idolothriipinae e Phlaeothripinae (Tubulifera:
Phaleothripidae) descritos como “fungus-feeder”, “dead wood thrips” e “leaf litter thrips”,
segundo Mound e Matrullo (1996). Os géneros marcados com um asterisco (*) possuem
sequencias depositadas na plataforma BOLD e suas espécies foram incluidas na

analise.

Tubulifera
Phlaethripidae

Phlaeothripinae
Acallurothrips Acanthothrips*
Actinothrips Adraneothrips*
Allothrips Baenothrips*
Anactinothrips Cartomothrips™
Atractothrips Chirothripoides
Azeugmatothrips Glyptothrips*

Idolothriipinae

Bactrothrips* Holothrips*
Bolothrips* Hoplandothrips*
Carientothrips* Hyidiothrips
Ceuthothrips Karnyothrips*

Compsothrips

Macropgalmothrips

Cryptothrips*

Neurothrips*

Cyphothrips

Orthothrips

Diceratothrips

Plectrothrips

Dichaetothrips

Priesnerothrips

Diplacothrips

Psalidothrips

Elaphrothrips*

Rhinoceps

Ethirothrips

Sedulothrips

Gastrothrips*

Stegothrips

Hybridothrips

Stictothrips*

Ilinothrips

Steptothrips

Megalothrips*

Trachythrips

Megathrips*

Trypanothrips

Neosmerinthothrips

Zaliothrips

Nesothrips*

Phacothrips

Priesnerilla

Pseudocryptothrips

Pygothrips

Saurothrips

Sporothrips

Zactinothrips

Zeuglothips

Zeugmatothrips
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Hoplandrothnips bidens
Hoplandrothnips mcaieei
Hoplandrothnps quadriconus
Hoplandrothnips ochraceus |
Hoplandrothnips ochraceus If

- Hoplandrothnips juniperinus

09909599 Hoplandrothrips tumiceps
0.99/1/100, 4 Hoplandrothnips pergandsi

0. 99/0.95/95 Acanthothrips nodicomis |

ps
- 0.98/1/98 Acanthothrips nodicomis If
1/1/100 <] Hoplandrothrips microps
%Q Cryptothrips rectangularis
0.99/1/100, Bolothrips dentipes
1/1/100 Bolothrips bicolor
Elaphrothnps anmatus

1/1/100 <]

Elaphrothrips curvipes
Nesothrips brevicollis
Megalothnps schuhi
Megalothrips spinosus

Bactrothrips honoris
Bactrothrips flectoventiis
Bactrothrips pictipes
Bactrothrips quadrituberculatus
Bactrothrips brevitubus
Stictothnips faurei
Stictothnips macuiatus
Kamyothrips piceus
Kamyothiips harti
Kamyothrips americanus |
Kamyothrips americanus i
Kamyoihnips melaleucus
Kamyothrips flavipes
Holothnips cracens
Hoplandrothnips chapmani
Refithrips syriacus
i
Franklinielia occidentalis
Thrips tabaci
Frankliniella schuitzei
Thrips australis

1/1/100
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Figura 1: Arvore baseada em Neighbor-Joining, Inferéncia Bayesiana e Maxima
Verossimilhangca com seus respectivos valores de suporte dos agrupamentos sugeridos. As
barras ao lado direito indicam os grupos propostos pelos algoritmos de delimitacdo. Os valores
de suporte em vermelho indicam resultados abaixo do limiar desejado para as andlises (98%).
Linhas vermelhas correspondem ao grupo externo. Os grupos destacados em amarelo,
apresentam diversidade criptica.




