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Unul dintre cele mai numeroase ordine din cadrul regnului animal 
este Coleoptera (Insecta) cu aproximativ 400 mii specii descrise [6]. Li-
teratura de specialitate indică un număr diferit de specii în cadrul acestui 
ordin, dar cert este faptul că multe specii urmează încă a fi descrise. Ast-
fel, o mare parte din biodiversitate este încă necunoscută. Accelerarea 
procesului de descriere a speciilor este o problemă care depășește cu 
mult posibilitățile comunității taxonomice. Taxonomia clasică ca știință 
care descrie, numește și clasifică organismele vii se confruntă cu un șir 
de probleme printre care: dificultăți în identificarea stadiilor imature ale 
multor specii, timpul necesar pentru identificare, plasticitatea fenotipi-
că a caracterelor morfologice folosite pentru recunoașterea speciilor etc. 
Unele dintre aceste dificultăți pot fi soluționate prin utilizarea metodelor 
molecular-genetice, și anume, tehnica ADN barcoding - sistem univer-
sal complet bazat pe ADN pentru delimitarea și identificarea speciilor 
[1, 7]. Aceasta intenționează să înlăture unele limitări ale taxonomiei 
bazate exclusiv pe caractere morfologice [5]. Fiind aplicată în studiul 
biodiversității tehnica ADN barcoding permite identificarea, în timp re-
strâns, a speciilor, în baza secvențelor ADN.

Scopul studiului de față a constat în elucidarea importanței și eficienței 
utilizării tehnicii ADN barcoding în calitate de instrument de identificare 
a speciilor pe exemplul coleopterelor. Coleopterele adulte au fost colec-
tate în 5 localități din Nordul (Sofia, Pelinia) și Sudul (Bugeac, Ciumai, 
Ștefănești) Republicii Moldova. Insectele au fost transportate în labo-
rator în eprubete de plastic sterile, cu alcool etilic de 96%. Izolarea și 
purificarea ADN a fost realizată folosind protocolul optimizat [2] și fo-
losind kit-ului de reactivi „Qiagen Dneasy Blood & tissue Kit”. Pentru 
amplificarea regiunilor cod de bare ADN au fost utilizate două perechi de 
primeri LCO1490/HCO2198 și LepF1/LepR1. Produsul PCR a fost puri-
ficat, și expediat pentru secvențiere către laboratoare specializate precum 
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Centrul Canadian pentru ADN Barcoding, Ontario, Canada (https://ccdb.
ca/) și StarSEQ GmbH, Mainz, Germania (https://www.starseq.com/). 
Secvențele nucleotidice ale porțiunilor de genă COI au fost aliniate cu 
secvenţele similare disponibile în baza de date GenBank (https://www.
ncbi.nlm.nih.gov) și în baza de date BOLD (http://www.boldsystems.
org/). Editarea, alinierea secvențelor și reconstrucția arborilor filogene-
tici a fost realizată în programul MEGA X [3]. Rezultatele obținute au 
fost validate folosind metode clasice morfologice [4, 8].

În rezultatul cercetărilor efectuate au fost obținute secvențe parțiale 
ale genei COI mitocondriale pentru 85,71% din exemplarele de cole-
optere investigate. În rezultatul analizei BLAST și utilizării sistemului 
BOLD IDS toate secvențele regiunilor cod de bare ADN au fost asociate 
cu specii de coleoptere aparținând familiilor Oedemeridae, Tenebrioni-
dae și Mordellidae. Toate speciile identificate sunt cunoscute ca specii 
răspândite în Republica Moldova. Secvențele nucleotidice obținute au 
fost depuse în bazele de date internaționale completând bibliotecile de 
referință de succesiuni nucleotidice ale regiunii cod de bare ADN pentru 
coleoptere. Tehnica ADN barcoding reprezintă un instrument molecular 
util, care face procedura de identificare a speciilor mai rapidă, în special 
pentru cei care nu sunt specialiști în taxonomie clasică, favorizând carac-
terizarea diversității coleopterelor.

Rezultatele științifice expuse în prezenta lucrare au fost obținute grație 
suportului financiar al proiectelor GTI Training Course 2016, CPEA-LT-
2016/10140, Program de stat (2020-2023) 20.80009.7007.12 „Diversi-
tatea artropodelor hematofage, a zoo- și fitohelminţilor, vulnerabilitatea, 
strategiile de tolerare a factorilor climatici și elaborarea procedeelor 
inovative de control integrat al speciilor de interes socio-economic”.
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