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RESUMO - A conservacdo da biodiversidade, especialmente em regides megadiversas como o
Brasil, enfrenta desafios que exigem a implementacéo de abordagens inovadoras. Nesse contexto,
foi firmado um acordo de parceria entre o Instituto Chico Mendes de Conservacdo da
Biodiversidade (ICMBIo) e o Instituto Tecnolégico Vale (ITV), denominado GBB (Gendmica da
Biodiversidade Brasileira), com o objetivo de aplicar ferramentas genéticas e genémicas em
estudos de conservagdo, monitoramento e manejo de espécies brasileiras. Para a identificacdo de
especies-alvo e projetos-piloto, foi realizado um levantamento de demandas de conservacgéo junto
aos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservagdo (CNPCs) e unidades de conservacao (UCs) do
ICMBIo. A partir das demandas dos CNPCs, foram identificados 278 pré-projetos abrangendo
vertebrados (76,0%), invertebrados (17,4%) e plantas (6,6%). Esses pré-projetos contemplam os
quatro subeixos do GBB, sendo 27 em ‘Codigo de barras de DNA’, 65 em ‘DNA metabarcoding’,
157 em ‘Gendmica de espécies de interesse para a conservagdo’ € 29 em ‘GenOmica de espécies
de interesse para a bioeconomia’. As UCs, por sua vez, apresentaram 419 demandas envolvendo
vertebrados (62,5%), plantas (27,5%) e invertebrados (10%). Os principais interesses das UCs se
referem a andlise de estrutura populacional, conectividade e tamanho efetivo populacional.
Adicionalmente, foram identificadas sinergias entre as demandas dos CNPCs e entre CNPCs e
UCs, o que pode facilitar a priorizacao de projetos. Esses resultados representam uma importante
fonte de informacdes para subsidiar o delineamento dos proximos passos do GBB e para direcionar
as pesquisas genéticas sobre as espécies brasileiras, impulsionando a inovagdo na conservacao da
biodiversidade.

Palavras-chave: Cadigo de barras de DNA; DNA ambiental; Espécies ameacadas; Genomas de
referéncia.

Mapping Needs: Opportunities for the Use of Genetic and Genomic Tools in the
Conservation of Brazilian Biodiversity

ABSTRACT - Biodiversity conservation, especially in megadiverse regions like Brazil, faces
challenges that demand the implementation of innovative approaches. In this context, a partnership
agreement was signed between the Chico Mendes Institute for Biodiversity Conservation
(ICMBI0) and the Vale Institute of Technology (ITV), named GBB (Genomics of the Brazilian
Biodiversity), aiming to develop genetic and genomic tools for the conservation, monitoring, and
management of Brazilian species. For the identification of target species and pilot projects, a
survey of conservation demands was conducted with the National Research and Conservation
Centers (CNPCs) and conservation units (UCs) of ICMBio. From the demands of the CNPCs, 278
pre-projects were identified covering vertebrates (76.0%), invertebrates (17.4%), and plants
(6.6%). These pre-projects encompass the four GBB hubs, with 27 in ‘DNA Barcode’, 65 in ‘DNA
metabarcoding’, 157 in ‘Genomics of species of conservation interest’, and 29 in ‘Genomics of
species of interest for bioeconomy’. The UCs, in turn, presented 419 demands involving
vertebrates (62.5%), plants (27.5%), and invertebrates (10%). The main interests of the UCs relate
to the analysis of population structure, connectivity, and effective population size. Additionally,
synergies were identified between the demands of the CNPCs and between CNPCs and UCs,
which can facilitate prioritizing projects. Our results represent an important source of information
to support the delineation of GBB’s next steps and to guide genetic research on Brazilian species,
driving innovation in biodiversity conservation.

Keywords: DNA barcoding; Environmental DNA; Threatened species; Reference genomes.



Mapeo de Necesidades: Oportunidades para la Utilizacion de Herramientas Genéticas y
Gendmicas en la Conservacion de la Biodiversidad Brasilefia

RESUMEN - La conservacion de la biodiversidad, especialmente en regiones megadiversas como
Brasil, enfrenta desafios que exigen la implementacion de enfoques innovadores. En este contexto,
se ha firmado un acuerdo de colaboracion entre el Instituto Chico Mendes de Conservacion de la
Biodiversidad (ICMBIo0) y el Instituto Tecnolédgico Vale (ITV), denominado GBB (Gendmica de
la Biodiversidad Brasilefia), con el objetivo de desarrollar herramientas genéticas y gendmicas
para la conservacion, monitoreo y manejo de especies brasilefias. Para la identificacion de especies
objetivo y proyectos piloto, se realiz6 un levantamiento de demandas de conservacion con los
Centros Nacionales de Investigacion y Conservacion (CNPCs) y unidades de conservacion (UCs)
del ICMBIo0. A partir de las demandas de los CNPCs, se identificaron 278 preproyectos que
abarcan vertebrados (76,0%), invertebrados (17,4%) y plantas (6,6%). Estos preproyectos abarcan
los cuatro subejes del GBB, con 27 en ‘Codigo de barras de ADN’, 65 en ‘ADN metabarcoding’,
157 en ‘Genoémica de especies de interés para la conservacion’ y 29 en ‘Gendmica de especies de
interés para la bioeconomia’. Las UCs, a su vez, presentaron 419 demandas que involucran
vertebrados (62,5%), plantas (27,5%) e invertebrados (10%). Los principales intereses de las UCs
se relacionan con el analisis de la estructura poblacional, la conectividad y el tamafio efectivo de
la poblacion. Ademas, se identificaron sinergias entre las demandas de los CNPCs y entre los
CNPCs y las UCs, lo que puede facilitar la priorizacion de proyectos. Estos resultados representan
una fuente importante de informacion para respaldar la delineacion de los préximos pasos del GBB
y guiar la investigacion genética sobre especies brasilefias, impulsando la innovacion en la
conservacion de la biodiversidad.

Palabras clave: Cddigo de barras de ADN; ADN ambiental; Especies amenazadas; Genomas de
referencia.

Introducéao

O Brasil se destaca mundialmente por sua rica biodiversidade, abrigando mais de 118.000
espécies animais e cerca de 46.000 espécies de plantas e fungos. Isso representa aproximadamente
15-20% do total de  espécies conhecidas do planeta (MMA, 2023). Além dessa
megabiodiversidade, o pais também € detentor de uma variedade de ecossistemas, presentes nos
seis distintos biomas e em uma ampla zona marinha que engloba o mar territorial, a plataforma
continental marinha e a Zona Econdmica Exclusiva (ZEE) (MMA, 2023). Ademais, o Brasil se
destaca pela diversidade cultural e sociodiversidade, com mais de 240 povos indigenas e inUmeras
comunidades tradicionais, como caigaras, quilombolas, seringueiros e ribeirinhos, que detém um
consideravel conhecimento acerca do manejo e conservagédo da biodiversidade (MMA, 2019).

Diante da riqueza de recursos naturais, como a maior floresta tropical do mundo

(Amazonia) e a maior reserva de agua doce (~12% do total mundial), o Brasil possui um papel de
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protagonista nas acfes que visam a integridade e sustentabilidade desses recursos para as atuais e
futuras geracdes (USAID, 2023). Contudo, essa expressiva diversidade de organismos também
tem reflexo no numero de espécies ameacadas. Recentemente, o Instituto Chico Mendes de
Conservacgdo da Biodiversidade (ICMBio) divulgou uma lista com 14.785 espécies de animais
avaliadas, das quais 325 foram classificadas como Quase Ameacadas (NT), 468 como Vulneraveis
(VU), 425 como Em Perigo (EN) e 360 como Criticamente em Perigo (CR) (SALVE - ICMBiIo,
2024). Adicionalmente, 1.213 espécies foram classificadas como Dados Insuficientes (DD),
devido a caréncia de informagdes cientificas adequadas para fazer a avaliacdo do seu risco de
extincao.

Algumas espécies da fauna e flora demonstram uma notavel capacidade de adaptacédo e
resiliéncia diante das modificagbes ambientais resultantes do crescimento populacional e
desenvolvimento humano. No entanto, muitas outras ndo conseguem se adaptar a mudancas tdo
rapidas e destrutivas (Hoffmann e Sgro, 2011). Esse € especialmente o caso de espécies endémicas,
com distribuicao restrita e altamente especializadas em um Unico tipo de ambiente, o que as torna
extremamente sensiveis a mudancas abruptas. No Brasil, um estudo revelou que até o ano de 2007
eram conhecidas um total de 522 espécies endémicas, incluindo 59 de mamiferos, 176 de aves, 71
de anfibios e 216 de répteis (Loyola et al., 2007). Além disso, constatou-se que o namero de
espécies de plantas com flores endémicas ainda ndo descritas pode aumentar em cerca de 10% a
50%, enquanto que, em certos grupos de vertebrados, esse nimero variou entre 15% (anfibios),
6% (mamiferos) e 1% (aves) (Pimm et al., 2010). Para peixes de agua doce Neotropicais,
estimativas apontam que as espécies ndo descritas podem representar de 34% a 42% do total para
aregido; em contrapartida, para peixes marinhos, tais estimativas ndo sdo possiveis principalmente
devido a falta de taxonomistas e a grande quantidade de areas ainda pouco exploradas na costa
Sul-Americana (Reis et al., 2016).

Um levantamento sobre registros de espécies brasileiras de vertebrados (aves, mamiferos
e anuros), artropodes (abelhas, aranhas, milipedes, ortopteros, libélulas, mariposas e dipteros) e
angiospermas (Asteraceae, Bromeliaceae, Fabaceae, Melastomataceae, Myrtaceae, Orchidaceae,
Poaceae e Rubiaceae) mostrou que aproximadamente 55% dessas espécies nao se encontram em
areas de protecdo ambiental. Além disso, é importante destacar que muitas das espécies endémicas

ndo sdo abrangidas por essas areas. O Pampa e o Pantanal se destacam como as regiées com o
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menor nimero de espécies endémicas ou ndo protegidas em areas ambientais (Oliveira et al.,
2017).

Tendo em vista um cenario que aponta para a sexta extin¢cdo em massa, com cerca de 32%
das espécies de vertebrados experimentando declinios populacionais significativos (Ceballos et
al., 2017), medidas eficazes e acOes direcionadas para conter a degradacdo ambiental se tornam
urgentes, assegurando assim a preservacdo da biodiversidade e o equilibrio dos ecossistemas.
Apesar do reconhecimento da importancia da diversidade genética em todos os niveis bioldgicos,
0 uso da genética e gendmica é frequentemente negligenciado nos esforgos de conservacao
(Nielsen et al., 2023), resultando em uma lacuna entre a geracdo de dados e sua aplicacédo efetiva.
Assim, embora o niumero de estudos que empregam genémica na pesquisa da biodiversidade esteja
em crescimento (Supple e Shapiro, 2018), sua utilizacéo efetiva na preservagao da biodiversidade
ainda é pouco explorada, permanecendo a gendmica ainda uma ferramenta subutilizada em estudos
de monitoramento e manejo, por exemplo.

O uso de informacgdes moleculares é essencial para compreender aspectos cruciais, como
diversidade genética, estrutura e conectividade populacional, relagdes filogenéticas, identificacdo
de linhagens taxondmicas, estimativas de introgressao e hibridizacéo e reconstrugdo da historia
demogréafica das espécies (Theissinger et al., 2023). Apesar de se destacar globalmente pela
megabiodiversidade, o Brasil, assim como os demais paises do Sul Global, enfrenta disparidades
significativas com relacdo aos paises do Norte Global em termos de acesso a tecnologias,
financiamento e treinamento gendmico, aumentando a importancia de se promover equidade nesse
campo. Segundo Hotaling et al. (2021), até 2021 apenas 16 genomas de animais depositados no
banco de dados publicos GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) haviam sido
montados e submetidos por instituicbes Sul-americanas; e em apenas 749 dos 3.278 genomas
depositados em bancos de dados publicos tém contribui¢des de paises do Sul Global, mesmo esses
sendo detentores da maioria dos hotspots (Hu et al., 2020) e da maior biodiversidade do planeta.

Uma abordagem molecular interdisciplinar que tem sido utilizada na identificacdo de
espécies é a analise do DNA ambiental (do inglés, environmental DNA ou eDNA) (Ficetola et al.,
2008). O eDNA € o material genético disperso no ambiente e obtido por meio da analise de
amostras ambientais (e.g., agua, solo, ar e sedimento). A abordagem do DNA metabarcoding
permite a deteccdo de fragmentos de DNA de multiplas espécies simultaneamente, possibilitando

uma identificagdo ndo-invasiva e aplicavel em estudos de monitoramento da biodiversidade nativa,
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bem como de espécies exoticas e invasoras (Taberlet et al., 2012). Dessa forma, o0 uso dessa
metodologia possibilita 0 planejamento de estratégias de manejo e conservacdo da biodiversidade
de forma rapida e eficaz (Ruppert et al., 2019). Entretanto, no Brasil, o uso de abordagens baseadas
em eDNA para monitorar a biodiversidade é incipiente, principalmente pela falta de incentivo
governamental para adogdo de novas tecnologias (Sales et al., 2018; Carvalho et al., 2022).

Desde a ratificacdo da Convencéo da Diversidade Bioldgica (CDB), em 1992, a pauta sobre
a conservacéo da biodiversidade reconhece, dentre outros aspectos, a relevancia das informagoes
genéticas. Porém, apenas recentemente a discussao foi expandida para incorporar indicadores da
manutencdo da diversidade genética e potencial adaptativo de todas as espécies, € ndo apenas
aquelas de relevancia agricola (Hoban et al., 2020). Nesse sentido, durante a 152 Conferéncia das
Nacbes Unidas (COP15) foi estabelecido o novo Marco de Biodiversidade P6s-2020, também
conhecido como Marco Global da Biodiversidade de Kunming-Montreal (CDB, 2023). Este marco
incorpora trés indicadores genéticos para avaliar o avango em direcdo as metas globais de
conservacdo: 1) o numero de populacdes com tamanho populacional efetivo (Ne) indicando
diminuigdo ou reducdo populacional; 2) a propor¢do de popula¢fes mantidas dentro de espécies;
e 3) o nimero de espécies e populacdes nas quais a diversidade é monitorada por métodos baseados
em DNA. Esses indicadores genéticos podem ser abordados por meio de métodos moleculares,
sobretudo utilizando dados gendmicos.

No contexto da necessidade de utilizar métodos moleculares para a conservagdo da
biodiversidade brasileira, surgiu o projeto “Gendomica da Biodiversidade Brasileira (GBB)” (ITV
& ICMBIo, 2024), um acordo de parceria para Pesquisa, Desenvolvimento e Inovacdo (PD&I
N.01/2022; ICMBio, 2022) entre o ICMBIio e o Instituto Tecnoldgico Vale (ITV). O GBB
representa o primeiro consoércio nacional de genémica e a primeira iniciativa institucional no
ICMBIo voltada para 0 mapeamento gendmico de espécies. O objetivo geral do GBB ¢é aplicar
ferramentas gendmicas para apoiar as ag¢des do ICMBio nos ambitos da conservacao,
monitoramento e manejo da biodiversidade brasileira, incluindo as espécies de interesse
bioecondmico, e no monitoramento e manejo de espécies exdticas ou invasoras. Para atender esse
objetivo geral, o GBB esta estruturado em dois eixos principais: 1) DNA ambiental - com os
subeixos de (a) Cadigo de barras de DNA e (b) Metagenémica/metabarcoding; e 2) Gendmica,
com os subeixos de (a) Espécies de interesse para a conservacgdo e (b) Espécies de interesse para a

bioeconomia (Figura 1).
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Espécies de interesse Espécies de interesse
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Figura 1. Estrutura do Projeto “Gendmica da Biodiversidade Brasileira (GBB)”, um acordo de
parceria para Pesquisa, Desenvolvimento e Inovacdo (PD&I N.01/2022) entre o ICMBIo € 0
Instituto Tecnoldgico Vale (ITV), em dois eixos (DNA ambiental e Genémica) e quatro subeixos
(Codigo de barras de DNA; Metagendmica/Metabarcoding; Espécies de interesse para a
conservacao; e Espécies de interesse para a bioeconomia).

Para atingir seus objetivos, o GBB visa atender as demandas de conservacao relacionadas
as espécies-alvo dos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservagdao (CNPCs) do ICMBio,
especialmente aquelas contempladas em Planos de A¢do Nacionais (PANs), bem como espécies
de interesse das unidades de conservacdo (UCs) federais. As UCs federais fazem parte do Sistema
Nacional de Unidades de Conservacdo (SNUC) e sdo responsaveis pela protecdo e gestdo direta
das areas naturais sob sua jurisdicdo (Presidéncia da Republica, 2000), sendo que, atualmente, o
ICMBIo ¢ responsavel pela gestdo de 340 UCs distribuidas em todos os biomas brasileiros
(ICMBio, 2024). Os CNPCs, por sua vez, sdo responsaveis por coordenar a execucdo das
atividades de pesquisa cientifica e monitoramento para conservacdo da biodiversidade, do
patrimdnio espeleoldgico e da sociobiodiversidade, especialmente nas UCs federais, contribuindo
com a elaboracéo do diagndstico cientifico do risco de extin¢do de cerca de 12.262 espécies da
fauna brasileira (ICMBio, 2022). Desta forma, a partir da riqueza de informacdes proporcionada



pelo uso de ferramentas genéticas e genémicas, o projeto GBB ira fornecer subsidios para a tomada
de decisbes e concepc¢do de estratégias eficazes na conservacdo da biodiversidade em todos os
biomas do Brasil. Para isso, estabeleceu-se uma ambiciosa meta de produzir, até 2027, pelo menos
80 genomas de referéncia de alta qualidade e 5.000 genomas de resequenciamento, visando
analises populacionais e geracdo de cerca de 1.600 cddigos de barras (mitogenomas/plastomas)
para a identificacao de espécies.

Diante disso, o0 presente estudo teve como objetivo identificar demandas de conservagao
envolvendo espécies ameacadas de extin¢do, com dados insuficientes (DD), ex6ticas invasoras e
aquelas ligadas as cadeias produtivas da bioeconomia, junto aos CNPCs e UCs pertencentes ao
ICMBIo. A partir dessas demandas, foram indicadas as ferramentas genéticas e genémicas mais
adequadas que poderiam auxiliar na conservacdo dessas espécies, incluindo a geracdo de
mitogenomas e plastomas, genomas de referéncia, genomas populacionais e uso de amostras
ambientais para detectar a presenca de espécies por meio da analise do eDNA. Os produtos gerados
a partir desse levantamento estdo apresentados neste trabalho e foram validados durante as
atividades desenvolvidas no | Workshop do GBB: definindo espécies e projetos piloto, realizado
no Centro de Formagdo em Conservagdo da Biodiversidade (ACADEBI0), em Iper6, SP, em
setembro de 2023. Participaram do Workshop especialistas do ICMBio, especialmente
representantes dos CNPCs, das UCs e das coordenacGes da Diretoria de Pesquisa, Avaliacdo e

Monitoramento da Biodiversidade (DIBIO), além da equipe do ITV.

Material e Métodos

Para realizar o levantamento de demandas de conservacdo de interesse do ICMBIio que
poderiam ser auxiliadas pelo uso de ferramentas genéticas e genémicas, foram realizados dois tipos
de consulta junto as unidades descentralizadas do Instituto: (1) reunides virtuais e preenchimento
de planilhas de consulta pelos pontos focais e equipes dos CNPCs e (2) envio de formulario on-
line para as 336 UCs federais (estabelecidas até aquela data) por meio do Sistema Eletrdnico de
Informagdes (SEI) do ICMBIo.

Levantamento de demandas junto aos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservagao



A planilha de consulta individual a cada CNPC foi elaborada de modo a reunir informagdes
sobre as demandas de conservacéo, avaliar a viabilidade do uso de dados genéticos ou gendmicos
no atendimento a essas demandas e fornecer uma contextualizagdo para a indicagdo das espécies
ou comunidades biolégicas. Foram levantadas, ainda, informacdes que pudessem ser usadas como
critérios de priorizacdo, como o status de ameaca das espécies, a sua insercdo em algum PAN,
além da disponibilidade de amostras. O modelo da planilha encontra-se no Anexo 1.

Para o preenchimento das planilhas, foram contactados os pontos focais dos 14 CNPCs sob
responsabilidade do ICMBIo: Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo de Aves Silvestres
(CEMAVE); Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo de Répteis e Anfibios (RAN); Centro
Nacional de Pesquisa e Conservacdo de Mamiferos Carnivoros (CENAP); Centro Nacional de
Pesquisa e Conservagdo de Primatas Brasileiros (CPB); Centro Nacional de Pesquisa e
Conservacdo de Cavernas (CECAV); Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo da
Biodiversidade Aquatica Continental (CEPTA), com abrangéncia em todo o territério Nacional,
exceto a regido Amazonica; Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo da Biodiversidade
Amazonica (CEPAM); Centro Nacional de Pesquisa e Conservagéo da Biodiversidade do Cerrado
e Restauragdo Ecoldgica (CBC); Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo da Biodiversidade
Marinha do Sudeste e Sul (CEPSUL); Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo das Tartarugas
Marinhas e da Biodiversidade Marinha do Leste (TAMAR); Centro Nacional de Pesquisa e
Conservacdo de Mamiferos Aquéaticos (CMA); Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo da
Biodiversidade Marinha do Nordeste (CEPENE); Centro Nacional de Pesquisa e Conservacgéo da
Biodiversidade Marinha do Norte (CEPNOR); e Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo da
Sociobiodiversidade Associada a Povos e Comunidades Tradicionais (CNPT). Além disso, com o
objetivo de aumentar a representatividade de espécies da flora, uma representante do projeto “Flora
do Brasil” foi convidada a participar da pesquisa, preenchendo uma planilha com as demandas de
conservacao envolvendo espécies vegetais.

Entre os dias 01 de agosto e 19 de setembro de 2023, foram conduzidas discussdes acerca
das demandas individuais de cada CNPC durante as reunides virtuais da equipe do GBB com as
respectivas equipes dos CNPCs. Essas discussdes foram baseadas nas contextualizacfes e demais
informacdes fornecidas pelos pontos focais, com o objetivo de preencher as planilhas de consulta
e identificar a abordagem genética/gendmica mais apropriada para cada demanda. Apé6s o

preenchimento das planilhas, foram feitas buscas no banco de dados publicos do NCBI



(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) e do Genomes on a Tree (GoaT, https://goat.genomehubs.org)
para verificar a disponibilidade de dados genéticos e/ou gendmicos para cada espécie indicada,
incluindo as demandas de eDNA e metabarcoding, de forma a categoriza-las como: (1) sem dados;
(2) apenas marcadores individuais; (3) genoma mitocondrial ou plastidial completo; ou (4) genoma
completo (WGS, Whole Genome Sequencing).

Em seguida, foi realizado um diagnostico geral das demandas de cada CNPC, assim como
a consolidacao dessas demandas na forma de pré-projetos, a fim de nivelar, organizar, sistematizar
e delimitar de maneira mais clara e concisa 0s objetivos de cada demanda e permitir a posterior
comparacdo entre CNPCs. Essa comparacdo foi realizada com o objetivo de identificar sinergias
relacionadas as espécies ou comunidades indicadas e a presenca de demandas circunscritas a uma
mesma regido geografica. Desta forma, os interesses compartilhados poderiam gerar projetos mais
amplos que conjugam esforgos para a sua execu¢do. Quando essas sinergias foram detectadas
precocemente durante o levantamento, houve oportunidade de discussdo dessas demandas em
reunides com representantes dos CNPCs interessados.

Para evitar a perda de informacGes e facilitar a associacdo entre as demandas levantadas
pelos CNPCs e os pré-projetos sugeridos, cada demanda recebeu um cddigo Unico que identificava
0 CNPC e o numero da demanda (e.g., CEPAM1, RAN1, CENAP1, etc.), e esse codigo esté listado

tanto nas planilhas dos CNPCs quanto na lista de pré-projetos.

Levantamento de demandas junto as unidades de conservacao

No contexto das UCs, o levantamento de demandas de conservacdo que poderiam se
beneficiar do uso de ferramentas genéticas e genémicas foi realizado através de um formuléario de
consulta as equipes das 336 UCs federais (estabelecidas até aquela data) sob a gestdo do ICMBIo
por meio dos Nucleos de Gestdo Integrada (NGIs), utilizando o sistema SEI, com um prazo de
preenchimento de trés semanas (de 25 de agosto a 15 de setembro de 2023). O formulario
contemplava questdes envolvendo: (1) espécies ameacadas de extincao; (2) espécies com dados
insuficientes; (3) espécies exoticas invasoras; (4) espécies relacionadas as cadeias produtivas da
bioeconomia; e (5) uso de amostras ambientais para detectar a presenga de espécies por meio do
eDNA. Os representantes puderam assinalar multiplas demandas relativas a sua unidade e também

havia espacos para a contextualizagdo das problematicas, indicacdo das espécies e adigdo de outras
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demandas ndo previamente listadas. O modelo de formulario utilizado pode ser encontrado no
Anexo 2. Com base nas respostas recebidas, foi elaborada uma planilha para consolidar as
demandas das UCs.

A planilha com a consolidacdo das demandas das UCs também registrou sinergias entre
UCs e CNPCs, com base em espécies (ou grupos taxondmicos mais inclusivos), demandas e/ou
regibes geograficas de comum interesse. A identificacdo destas sinergias teve como objetivo
identificar possiveis projetos passiveis de desenvolvimento em parceria, facilitando sobretudo o
estabelecimento de unidades/areas para a coleta de amostras e outros dados.

Resultados e Discussao

Demandas dos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservagao

Ao todo, foram realizadas 32 reunides (~60h) via plataforma on-line (Microsoft Teams),
que resultaram no preenchimento de 15 planilhas: 14 dos CNPCs e uma de espécies da flora, uma
vez que o ICMBIo ndo é o érgdo responsavel pela analise do risco de extingdo das espécies vegetais
e, por isso, o levantamento aqui realizado demandou especialistas na flora para indicagéo de alvos.
Nessas planilhas, observou-se uma elevada heterogeneidade no nimero de demandas listadas e de
informacdes fornecidas, o que pode estar associada a CNPCs e equipes com maior familiaridade
com ferramentas genéticas/gendmicas. No entanto, isso também ressalta a necessidade de todos os
CNPCs ampliarem o uso dessas ferramentas para abordar a diversidade e complexidade dos dados
e questdes apresentadas.

Devido a grande quantidade e diversidade de demandas levantadas pelos CNPCs, fez-se
necessario consolida-las na forma de pré-projetos, o que resultou na identificacdo de 278 propostas
que contemplam espécies da fauna e da flora (Anexo 3). O grupo de maior interesse dos CNPCs
e, por isso, com uma maior quantidade de demandas, foi o grupo dos vertebrados, sendo
contemplados em 76,0% dos pré-projetos (com predominancia de peixes Osteichthyes e
mamiferos). Espécies de invertebrados e da flora foram contemplados em um menor nimero de
pré-projetos: 17,6% e 6,6%, respectivamente (Figura 2). Esse resultado é compativel com o fato
de que a maioria dos CNPCs tem como especies-alvo para conservagdo aquelas pertencentes ao

grupo dos vertebrados, sendo que essa predominancia pode ser atribuida a diversos fatores.
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Primeiramente, os vertebrados tém sido historicamente mais estudados em areas como ecologia,
comportamento animal e fisiologia, 0 que resulta em uma maior disponibilidade de informacdes
sobre essas espécies (Titley et al., 2017). Ademais, a Instrucdo Normativa ICMBIo n° 9/2020, que
disciplina as diretrizes e procedimentos para a Avaliacdo do Risco de Extin¢do das Espécies da
Fauna Brasileira, determina que sejam avaliadas todas as espécies de vertebrados com ocorréncia
conhecida no Brasil, enquanto apenas parte das espécies de invertebrados devem ser avaliadas,
selecionadas considerando sua importancia ecoldgica, econdmica, social e o conhecimento
taxondmico sobre o grupo. Além disso, mais de 70% das espécies brasileiras categorizadas como
ameacadas de extin¢do sdo vertebrados (SALVE - ICMBIo, 2024). Assim, como 0 processo de
avaliacdo do risco de extin¢do da fauna, conduzido pelo ICMBIo, subsidia diversas outras aces
para conservacdo (como os PANSs, manejo para conservacao, dentre outros), e a maioria das
espécies avaliadas sdo de vertebrados, compreende-se que o resultado do levantamento corrobora

0s processos institucionais do ICMBIo voltados a conservacdo da biodiversidade brasileira.
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Figura 2. Proporgdo dos grupos taxonémicos de interesse dos Centros Nacionais de Pesquisa e
Conservagdo (CNPCs) do Instituto Chico Mendes de Conservagdo da Biodiversidade (ICMBIio)
por grandes grupos (vertebrados, invertebrados e plantas) e por grupos taxonémicos

hierarquicamente inferiores.

Os pré-projetos contemplaram todos os subeixos do GBB, sendo: 27 pré-projetos em
‘Codigo de barras de DNA’ (~10%), 65 em ‘Metagenomica/Metabarcoding’ (~23%), 157 em
‘Gendmica de espécies de interesse para a conservagdo’ (~56%) e 29 em ‘Gendmica de espécies
de interesse para a bioeconomia’ (~10%) (Anexo 3), com uma grande varia¢do no niimero de pré-
projetos entre os diferentes CNPCs (Figura 3). Em adigéo, oito dos 14 CNPCs (~57%) indicaram
pré-projetos que contemplam todos os quatro subeixos do GBB.
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Figura 3. Numero de pré-projetos por Centro Nacional de Pesquisa e Conservacao (CNPC) do
Instituto Chico Mendes de Conservacao da Biodiversidade (ICMBio) em cada subeixo do Acordo

Gendmica da Biodiversidade Brasileira (GBB).

E importante ressaltar que os pré-projetos identificados diferem em alguns aspectos das
demandas levantadas pelos CNPCs. Por exemplo, para alguns pré-projetos que contemplavam a
andlise do eDNA, foi identificada a necessidade de primeiramente elaborar um projeto de geracao
de codigos de barras para compor bancos de referéncias genéticas, etapa essa necessaria para a
identificacdo das espécies demandadas. Desse modo, uma unica demanda de eDNA listada pelo
CNPC pode ter gerado dois pré-projetos na lista consolidada: um de geragdo de codigos de barras
das espécies-alvo e outro de metabarcoding, sendo que um Unico pré-projeto de codigo de barras
pode envolver multiplas espécies. Por outro lado, algumas demandas dos CNPCs de geracao de
cddigo de barras para uma espécie nao aparecem na lista consolidada, visto que foi identificada a
disponibilidade de dados genéticos em bancos de dados publicos e, nesse caso, ndo haveria a
necessidade de gerar essa informacgdo novamente.

Com relacdo a disponibilidade de dados genéticos e genémicos, a maioria das 1.366
espécies listadas nas demandas dos CNPCs possui apenas marcadores individuais disponiveis
(~54%), como fragmentos de genes mitocondriais/plastidiais (Figura 4). Esses resultados podem
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ser explicados pelos diversos obstaculos técnicos, financeiros e logisticos que dificultam a
conducéo de pesquisas gendmicas no Brasil (Siqueira et al., 2023), sendo priorizadas, portanto,
pesquisas com geracdo de marcadores genéticos isolados utilizando sequenciamento tradicional
(i.e., método de Sanger). Dessa forma, observa-se que apenas ~17% das espécies listadas possuem

dados de genomas mitocondriais/plastidiais ou genomas completos disponiveis (Figura 4).

Sem dados Marcadores individuais mtDNA/cpDNA [l WGS

CEMAVE
CEPNOR

|

L

0 100 200 300 400
Numero de espécies indicadas

Figura 4. Disponibilidade de dados genéticos e gendémicos no banco de dados publicos do NCBI
e GOAT para as especies indicadas por cada Centro Nacional de Pesquisa e Conservacdo (CNPC)

do Instituto Chico Mendes de Conservacao da Biodiversidade (ICMBIo).

No levantamento realizado junto aos CNPCs, 283 espécies em diferentes categorias de
ameaca foram indicadas para a geracdo de genomas de referéncia, o que inclui taxons dos dois
subeixos da genébmica do GBB (conservacdo e bioeconomia; Figura 1; Anexo 4). O maior nimero
de demandas envolve espécies categorizadas como “Criticamente em Perigo (CR)” (N=88,
31,1%), seguidas de “Em perigo (EN)” (N=55, 19,4%) e “Vulneravel (VU)” (N=54, 19,1%) e
(Figura 5). Esses resultados estdo de acordo com os objetivos tanto do ICMBIo quanto do GBB,

de priorizar o0 mapeamento gendmico de espéecies ameagadas da biodiversidade brasileira.
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Figura 5. Numero de espécies indicadas para sequenciamento de genoma de referéncia por Centro
Nacional de Pesquisa e Conservacdo (CNPC) e por categoria de ameacga, seguindo a validacéo
feita pelo processo de avaliacdo do estado de conservacao das espécies da fauna brasileira realizado
pelo Instituto Chico Mendes de Conservacdo da Biodiversidade (ICMBio). DD (Dados
Insuficientes), LC (Pouco Preocupante), NT (Quase Ameacada), VU (Vulneravel), EN (Em
Perigo) e CR (Criticamente em Perigo).

Analisando as demandas dos CNPCs, foram identificados grandes temas de pesquisa
dentro de cada subeixo do GBB e que, em muitos casos, eram de interesse compartilhado entre
dois ou mais CNPCs. Por exemplo, em ‘Codigo de barras de DNA’, os temas listados foram: (1)
geracdo de banco referencial para uso em estudos de eDNA/metabarcoding; (2) geracao de codigo
de barras para espécies provavelmente extintas ou raras, com base em amostras de DNA de
espécimes de colecBes biologicas; (3) estudos de sistematica e taxonomia, incluindo resolucdo de
incertezas taxondmicas (identificacdo molecular de individuos); (4) genética forense para detec¢édo
de comércio ilegal ou espécies traficadas; e (5) analise da procedéncia de individuos (de natureza
ou cativeiro).

No subeixo ‘Metagenomica/metabarcoding’, foram identificados os seguintes temas: (1)
identificacdo e monitoramento de espécies ameacadas, espécies com dados insuficientes (DD),
reintroduzidas, exoéticas invasoras e patdgenos (incluindo demandas voltadas para comunidades

e/ou para uma Unica espécie); (2) interacdo entre polinizadores e plantas visitadas; (3) analise da
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dieta de espécies exaticas invasoras e nativas; (4) analise da microbiota (incluindo patdgenos); e
(5) padronizacdo de protocolos de eDNA.

Para o subeixo ‘Gendmica de espécies de interesse para a conservagdo’, foram
identificados os seguintes temas: (1) caracterizacdo genética de individuos/populac@es in situ e ex
situ; (2) analise da conectividade entre populacdes e estimativas de fluxo génico; (3) analise dos
sinais de hibridizacdo e dindmica de zonas hibridas; (4) analises de demografia histérica e
estimativas de tamanho efetivo populacional; (5) anélise de niveis de endogamia e variabilidade
genética; (6) resolucdo de incertezas taxondmicas; (7) geracdo de genomas de referéncia; (8)
geracdo de studbooks para espécies CR, provavelmente extintas ou raras; (9) genémica
comparativa - compreender mudancas evolutivas/caracteristicas Unicas que diferenciam espécies;
e (10) epigendmica para avaliar silenciamento e expressao de genes.

Por fim, os temas para o subeixo ‘Gendmica de espécies de interesse para a bioeconomia’
foram: (1) geracdo de genomas de referéncia; (2) estudos populacionais para auxiliar no manejo,
conservacao e uso sustentavel das espécies; (3) estudos de genética adaptativa - identificar genes
candidatos; (4) transcriptbmica ou uso de sequéncias gendmicas reguladoras para avaliar
comportamentos reprodutivos de espécies que podem estar sendo moldados por impactos
ambientais; e (5) transcriptbmica para avaliar efeito de xenobidticos em espécies e inferir sobre

seguranca alimentar em uma determinada regido.

Sinergias entre Centros Nacionais de Pesquisa e Conservacao

Com relacdo aos pré-projetos, foram identificadas nove sinergias, com interesse
compartilhado entre pelo menos dois CNPCs, sendo duas no subeixo ‘Codigos de barras’, quatro
no subeixo ‘Metagendmica/metabarcoding’, uma no subeixo ‘Genomica de espécies de interesse
para a conservacao’ e duas no subeixo ‘GenOmica de espécies de interesse para a bioeconomia’
(Anexo 5 - primeira parte da planilha de transversalidades entre CNPCs). Também foram
identificadas 50 espécies e cinco comunidades/conjuntos de espécies listadas por dois, trés ou
quatros CNPCs (Anexo 5 - segunda parte da planilha de transversalidades entre CNPCs). Por
exemplo, as espécies de peixes cavernicolas Rhamdiopsis sp. € Trichomycterus itacarambiensis
foram citadas por dois CNPCs (i.e. CECAV e CEPTA), assim como as espécies de perereca

Bokermannohyla martinsi e B. vulcaniae, que foram elencadas como demandas para o GBB tanto
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pelo RAN quanto pelo CECAV. Além disso, também foram observadas sinergias entre 0 CEPTA
e 0 RAN e entre 0 CBC e o CECAYV, que sdo referentes as espécies Helicops apiaka e a

comunidade de flora das cavernas, respectivamente.

Demandas das unidades de conservacao

Com relagéo ao levantamento de demandas feito com as UCs, um total de 42 unidades
responderam ao formulério, sendo: nove do Norte, 10 do Nordeste, 16 do Sudeste e seis do Sul
(Anexo 6, Figura 6). Similarmente as planilhas dos CNPCs, houve heterogeneidade no

preenchimento dos formularios por parte das UCs.

Il UCs federais
Amazonia
Caatinga
Cerrado
Mata Atlantica
Pampa
Pantanal
Sistema Costeiro-Marinho

0 200 400 600 800 km
Figura 6. Mapa do Brasil com a distribuicdo das unidades de conservacdo (UCs)/Nucleos de

Gestdo Integrada (NGIs) do Instituto Chico Mendes de Conservagéo da Biodiversidade (ICMBio)

que responderam ao formulario de consulta (em verde escuro) para levantamento de demandas no
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ambito do Acordo Gendmica da Biodiversidade Brasileira (GBB). Mapa modificado de IBGE
(2019): Biomas e Sistema Costeiro-Marinho do Brasil - 1:250 000.

A partir das respostas ao formulério, foi elaborada uma planilha contendo as
espécies/grupos taxondémicos de interesse, assim como as demandas envolvendo o uso de dados
geneticos/gendmicos, a fim de se obter um diagnostico das UCs (Anexo 7). Esse diagndstico revela
que as demandas listadas contemplam espécies da flora, animais vertebrados e invertebrados. Os
vertebrados foram listados em 62,5% das demandas (com predominéncia de mamiferos e aves),
seguidos de espécies da flora e de invertebrados, que foram listadas em 27,5% e 10% das
demandas, respectivamente (Anexo 8).

Os temas mais frequentemente assinados pelas UCs foram: (1) avaliar estrutura e
diversidade genética de populacGes, em 33 das 42 respostas (78,6%); (2) estimar conectividade
entre areas (i.e. fluxo génico entre manchas de habitat, entre UCs, etc.), em 30 respostas (71,4%);
e (3) calcular tamanhos populacionais efetivos, em 29 respostas (69%) (Figura 7). Constatou-se,
assim, que as UCs demonstram um maior interesse por abordagens populacionais, o que
possivelmente estd associado ao papel central que o conhecimento acerca de populagdes
ecologicamente viaveis (e de estimativas genéticas associadas) possui na definicdo das areas de

protecdo e na concepcdo de estratégias eficazes de conservacdo (e.g., Kantek et al., 2021).
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Figura 7. Numero de unidades de conservacdo (UCs) do Instituto Chico Mendes de Conservacao
da Biodiversidade (ICMBio) que marcaram diferentes demandas com possibilidade de aplicacéo

de ferramentas genéticas/gendmicas.

Sinergias entre unidades de conservacdo e Centros Nacionais de Pesquisa e Conservagdo

Ao comparar os interesses de UCs ou conjuntos de UCs (i.e., NGIs) e de CNPCs, foram
identificadas 65 sinergias envolvendo as mesmas demandas relacionadas as mesmas espécies ou
comunidades, variando entre um CNPC e uma UC/NGI até um CNPC e 13 UCs/NGIs. Todas essas
sinergias estéo indicadas no Anexo 9.

A identificacdo de demandas em comum entre CNPCs e UCs é de fundamental
importancia, tendo em vista a sua relacdo de cooperacdo e complementaridade. Uma vez que a
fungdo das UCs inclui proteger e gerir as areas sob sua geréncia e a dos CNPCs inclui coordenar
0s projetos de pesquisa e monitoramento, essa colaboracdo mutua contribui para o avanco do
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conhecimento cientifico e para a implementacdo de estratégias efetivas de conservacdo da

biodiversidade no Brasil.

Inovacdo e conexdo estratégica: prospeccdo de espécies e projetos-piloto no ambito do

Acordo Gendmica da Biodiversidade Brasileira (GBB)

Um importante elemento de inovacdo do GBB €é a maneira como as espécies-alvo e
projetos-piloto foram prospectados, ou seja, de maneira espontdnea pelos CNPCs e UCs.
Diferentemente de outros consorcios genémicos, 0 GBB retne um instituto de pesquisa privado
(ITV) e um orgao publico ambiental (ICMBIi0). Isso caracteriza uma estreita conexdo entre
conhecimento cientifico e as atividades de um O&rgdo governamental de conservacdo e
monitoramento da biodiversidade, colocando as atividades do ICMBio como norteadoras na
definicdo das espécies prioritarias, com impacto direto em politicas publicas. Em cenérios de alta
biodiversidade e impactos crescentes sobre 0 meio ambiente, como visto no Brasil, os achados dos
dados genéticos e gendbmicos devem ser acessiveis aos tomadores de decisdo, integrando teoria e
pratica e, consequentemente, garantindo uma abordagem mais eficiente e direcionada para o
estabelecimento de politicas e agdes de conservacao (Torres-Florez et al., 2018).

Por esse motivo, a equipe de coordenacdo do GBB optou por consultar os CNPCs e as UCs
do ICMBIo, pois séo essas instancias que coordenam e gerenciam diretamente as atividades de
conservacao e monitoramento da biodiversidade no pais. Os CNPCs, em particular, tém o potencial
de oferecer suporte técnico e cientifico para fortalecer essas a¢oes e garantir a eficacia na protecao
dos recursos naturais das UCs. As demandas dos CNPCs e das UCs sao, portanto, estratégicas para
guiar as atividades a serem desenvolvidas no ambito do GBB, ainda que nem todas possam ser
atendidas devido a limitagdo de tempo e recurso. Por isso, o levantamento aqui apresentado sobre
as demandas de conservacdo do ICMBIo oferece também uma oportunidade valiosa de direcionar
a pesquisa cientifica no pais, de forma a aprimorar as a¢cdes do 6rgdo responsavel por gerir,
proteger, monitorar e fiscalizar as areas protegidas no territorio nacional, 0 que tem repercussoes

e impactos que extrapolam os objetivos do GBB.

Conclusao
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O levantamento realizado junto aos CNPCs e UCs do ICMBiIo revelou um elevado nimero
de demandas envolvendo os mais diversos grupos taxondémicos da fauna e flora ameacada do
Brasil. Essa constatacdo ressalta a importancia das ferramentas genéticas e gendmicas como
aliadas em iniciativas de conservacdo, monitoramento e manejo dessas espécies, especialmente no
contexto do ICMBIo. A aplicacdo dessas ferramentas se mostra fundamental, por exemplo, para a
avaliacdo do risco de extingdo das espécies, impulsionando o desenvolvimento de planos de
manejo in situ e ex situ, priorizados pelo ICMBIo, e permitindo a implementacéo de acdes de PANs
e a mitigacdo de impactos associados ao declinio populacional, principalmente das espécies
ameacadas.

A partir do levantamento aqui realizado, foram identificados temas emergentes destacados
pelos CNPCs e UCs, como a necessidade de estimativas de tamanho efetivo populacional e
comparagdo com os censos demogréaficos atualmente aplicados em UCs, incorporacédo de dados de
eDNA/metabarcoding aos protocolos de monitoramento ja tradicionalmente implementados pelo
ICMBio em UCs federais, padronizacdo/implementacdo de protocolos mais rapidos para a
identificacdo de espécies visando medidas de fiscalizacdo e avaliagcdo do impacto das mudangas
climéticas sobre as espécies.

Em suma, este levantamento pioneiro apresenta um material extenso e informativo, com
potencial significativo para subsidiar os proximos passos de projetos de pesquisa dentro e fora do
GBB. Os resultados e produtos aqui apresentados oferecem uma base sélida para o
desenvolvimento de protocolos que envolvam genética e gendmica adaptados a demandas do
ICMBIo, incluindo infraestrutura e capacitacao de servidores. Além disso, espera-se que este relato
e seus produtos catalisem mudancas praticas com potencial de gerar inovacdes no estudo das
espécies brasileiras, fortalecendo a conexdo entre pesquisa e conservacdo em prol da
biodiversidade.
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