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RESUMO – A conservação da biodiversidade, especialmente em regiões megadiversas como o 

Brasil, enfrenta desafios que exigem a implementação de abordagens inovadoras. Nesse contexto, 

foi firmado um acordo de parceria entre o Instituto Chico Mendes de Conservação da 

Biodiversidade (ICMBio) e o Instituto Tecnológico Vale (ITV), denominado GBB (Genômica da 

Biodiversidade Brasileira), com o objetivo de aplicar ferramentas genéticas e genômicas em 

estudos de conservação, monitoramento e manejo de espécies brasileiras. Para a identificação de 

espécies-alvo e projetos-piloto, foi realizado um levantamento de demandas de conservação junto 

aos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservação (CNPCs) e unidades de conservação (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 ‘Código de barras de DNA’, 65 em ‘DNA metabarcoding’, 

157 em ‘Genômica de espécies de interesse para a conservação’ e 29 em ‘Genômica 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 à análise 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 priorização de projetos. Esses resultados representam uma importante 

fonte de informações para subsidiar o delineamento dos próximos passos do GBB e para direcionar 

as pesquisas genéticas sobre as espécies brasileiras, impulsionando a inovação na conservação da 

biodiversidade. 

 

Palavras-chave: Código de barras de DNA; DNA ambiental; Espécies ameaçadas; Genomas de 

referência. 

 

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 

(ICMBio) 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.  
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Mapeo de Necesidades: Oportunidades para la Utilización de Herramientas Genéticas y 

Genómicas en la Conservación de la Biodiversidad Brasileña 

RESUMEN – La conservación de la biodiversidad, especialmente en regiones megadiversas como 

Brasil, enfrenta desafíos que exigen la implementación de enfoques innovadores. En este contexto, 

se ha firmado un acuerdo de colaboración entre el Instituto Chico Mendes de Conservación de la 

Biodiversidad (ICMBio) y el Instituto Tecnológico Vale (ITV), denominado GBB (Genómica de 

la Biodiversidad Brasileña), con el objetivo de desarrollar herramientas genéticas y genómicas 

para la conservación, monitoreo y manejo de especies brasileñas. Para la identificación de especies 

objetivo y proyectos piloto, se realizó un levantamiento de demandas de conservación con los 

Centros Nacionales de Investigación y Conservación (CNPCs) y unidades de conservación (UCs) 

del ICMBio. 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 ‘Código de barras de ADN’, 65 en ‘ADN metabarcoding’, 

157 en ‘Genómica de especies de interés para la conservación’ y 29 en ‘Genómica de especies de 

interés para la bioeconomía’. 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 análisis de la estructura poblacional, la conectividad y el tamaño efectivo de 

la población. Además, se identificaron sinergias entre las demandas de los CNPCs y entre los 

CNPCs y las UCs, lo que puede facilitar la priorización de proyectos. Estos resultados representan 

una fuente importante de información para respaldar la delineación de los próximos pasos del GBB 

y guiar la investigación genética sobre especies brasileñas, impulsando la innovación en la 

conservación de la biodiversidad. 

 

Palabras clave: Código de barras de ADN; ADN ambiental; Especies amenazadas; Genomas de 

referencia. 

 

Introdução 

 

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 país também é 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 Econômica Exclusiva (ZEE) (MMA, 2023). Ademais, o Brasil se 

destaca pela diversidade cultural e sociodiversidade, com mais de 240 povos indígenas e inúmeras 

comunidades tradicionais, como caiçaras, quilombolas, seringueiros e ribeirinhos, que detêm um 

considerável conhecimento acerca do manejo e conservação da biodiversidade (MMA, 2019).  

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

(Amazônia) e a maior reserva de água doce (~12% do total mundial), o Brasil possui um papel de 

https://www.gov.br/mma/pt-br/assuntos/biodiversidade/publicacoes/reduced-report-6th-national-report-to-the-convention-on-biological-diversity-2023-in-english-reduced-report.pdf
https://www.gov.br/mma/pt-br/assuntos/biodiversidade/publicacoes/reduced-report-6th-national-report-to-the-convention-on-biological-diversity-2023-in-english-reduced-report.pdf
https://www.gov.br/icmbio/pt-br/centrais-de-conteudo/catalago-de-produtos-da-sociobiodiversidade-do-brasil-pdf
https://agenciabrasil.ebc.com.br/radioagencia-nacional/acervo/geral/audio/2018-02/mesmo-com-12-das-reservas-do-mundo-brasil-sofre-com-escassez-de-agua-potavel/#:~:text=Cerca%20de%2012%25%20das%20reservas,a%20falta%20de%20%C3%A1gua%20pot%C3%A1vel.
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protagonista nas ações que visam a integridade e sustentabilidade desses recursos para as atuais e 

futuras gerações (USAID, 2023). Contudo, essa expressiva diversidade de organismos também 

tem reflexo no número de espécies ameaçadas. Recentemente, o Instituto Chico Mendes de 

Conservação da Biodiversidade (ICMBio) divulgou uma lista com 14.785 espécies de animais 

avaliadas, das quais 325 foram classificadas como Quase Ameaçadas (NT), 468 como Vulneráveis 

(VU), 425 como Em Perigo (EN) e 360 como Criticamente em Perigo (CR) (SALVE - ICMBio, 

2024). Adicionalmente, 1.213 espécies foram classificadas como Dados Insuficientes (DD), 

devido à carência de informações científicas adequadas para fazer a avaliação do seu risco de 

extinção. 

Algumas espécies da fauna e flora demonstram uma notável capacidade de adaptação e 

resiliência diante das modificações ambientais resultantes do crescimento populacional e 

desenvolvimento humano. No entanto, muitas outras não conseguem se adaptar a mudanças tão 

rápidas e destrutivas (Hoffmann e Sgrò, 2011). Esse é especialmente o caso de espécies endêmicas, 

com distribuição restrita e altamente especializadas em um único tipo de ambiente, o que as torna 

extremamente sensíveis a mudanças abruptas. No Brasil, um estudo revelou que até o ano de 2007 

eram conhecidas um total de 522 espécies endêmicas, incluindo 59 de mamíferos, 176 de aves, 71 

de anfíbios e 216 de répteis (Loyola et al., 2007). Além disso, constatou-se que o número de 

espécies de plantas com flores endêmicas ainda não descritas pode aumentar em cerca de 10% a 

50%, enquanto que, em certos grupos de vertebrados, esse número variou entre 15% (anfíbios), 

6% (mamíferos) e 1% (aves) (Pimm et al., 2010). Para peixes de água doce Neotropicais, 

estimativas apontam que as espécies não descritas podem representar de 34% a 42% do total para 

a região; em contrapartida, para peixes marinhos, tais estimativas não são possíveis principalmente 

devido à falta de taxonomistas e à grande quantidade de áreas ainda pouco exploradas na costa 

Sul-Americana (Reis et al., 2016). 

Um levantamento sobre registros de espécies brasileiras de vertebrados (aves, mamíferos 

e anuros), artrópodes (abelhas, aranhas, milípedes, ortópteros, libélulas, mariposas e dípteros) e 

angiospermas (Asteraceae, Bromeliaceae, Fabaceae, Melastomataceae, Myrtaceae, Orchidaceae, 

Poaceae e Rubiaceae) mostrou que aproximadamente 55% dessas espécies não se encontram em 

áreas de proteção ambiental. Além disso, é importante destacar que muitas das espécies endêmicas 

não são abrangidas por essas áreas. O Pampa e o Pantanal se destacam como as regiões com o 

https://salve.icmbio.gov.br/#/
https://salve.icmbio.gov.br/#/
https://www.nature.com/articles/nature09670
https://onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/j.1472-4642.2007.00345.x
https://doi.editoracubo.com.br/10.4322/natcon.00801011
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menor número de espécies endêmicas ou não protegidas em áreas ambientais (Oliveira et al., 

2017). 

Tendo em vista um cenário que aponta para a sexta extinção em massa, com cerca de 32% 

das espécies de vertebrados experimentando declínios populacionais significativos (Ceballos et 

al., 2017), medidas eficazes e ações direcionadas para conter a degradação ambiental se tornam 

urgentes, assegurando assim a preservação da biodiversidade e o equilíbrio dos ecossistemas. 

Apesar do reconhecimento da importância da diversidade genética em todos os níveis biológicos, 

o uso da genética e genômica é frequentemente negligenciado nos esforços de conservação 

(Nielsen et al., 2023), resultando em uma lacuna entre a geração de dados e sua aplicação efetiva. 

Assim, embora o número de estudos que empregam genômica na pesquisa da biodiversidade esteja 

em crescimento (Supple e Shapiro, 2018), sua utilização efetiva na preservação da biodiversidade 

ainda é pouco explorada, permanecendo a genômica ainda uma ferramenta subutilizada em estudos 

de monitoramento e manejo, por exemplo. 

O uso de informações moleculares é essencial para compreender aspectos cruciais, como 

diversidade genética, estrutura e conectividade populacional, relações filogenéticas, identificação 

de linhagens taxonômicas, estimativas de introgressão e hibridização e reconstrução da história 

demográfica das espécies (Theissinger et al., 2023). Apesar de se destacar globalmente pela 

megabiodiversidade, o Brasil, assim como os demais países do Sul Global, enfrenta disparidades 

significativas com relação aos países do Norte Global em termos de acesso a tecnologias, 

financiamento e treinamento genômico, aumentando a importância de se promover equidade nesse 

campo. Segundo Hotaling et al. (2021), até 2021 apenas 16 genomas de animais depositados no 

banco de dados públicos GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) haviam sido 

montados e submetidos por instituições Sul-americanas; e em apenas 749 dos 3.278 genomas 

depositados em bancos de dados públicos têm contribuições de países 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 identificação de 

espécies é a análise do DNA ambiental (do inglês, environmental DNA ou eDNA) (Ficetola et al., 

2008). O eDNA é o material genético disperso no ambiente e obtido por meio da análise de 

amostras ambientais (e.g., água, solo, ar e sedimento). A abordagem do DNA metabarcoding 

permite a detecção de fragmentos de DNA de múltiplas espécies simultaneamente, possibilitando 

uma identificação não-invasiva e aplicável em estudos de monitoramento da biodiversidade nativa, 

https://www.nature.com/articles/s41598-017-08707-2
https://www.nature.com/articles/s41598-017-08707-2
https://www.science.org/doi/full/10.1126/sciadv.1400253
https://www.science.org/doi/full/10.1126/sciadv.1400253
https://www.cell.com/action/showPdf?pii=S0168-9525%2823%2900020-3
https://www.pnas.org/doi/epdf/10.1073/pnas.2109019118
https://doi.org/10.1002/fee.2276
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bem como de espécies exóticas e invasoras (Taberlet et al., 2012). Dessa forma, o uso dessa 

metodologia possibilita o planejamento de estratégias de manejo e conservação da biodiversidade 

de forma rápida 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 adoção de novas tecnologias (Sales et al., 2018; Carvalho et al., 2022). 

Desde a ratificação da Convenção da Diversidade Biológica (CDB), em 1992, a pauta sobre 

a conservação da biodiversidade reconhece, dentre outros aspectos, a relevância das informações 

genéticas. Porém, apenas recentemente a discussão foi expandida para incorporar indicadores da 

manutenção da diversidade genética e potencial adaptativo de todas as espécies, e não apenas 

aquelas de relevância agrícola (Hoban et al., 2020). Nesse sentido, durante a 15ª Conferência das 

Nações Unidas (COP15) foi estabelecido o novo Marco de Biodiversidade Pós-2020, também 

conhecido como Marco Global da Biodiversidade de Kunming-Montreal (CDB, 2023). Este marco 

incorpora três indicadores genéticos para avaliar o avanço em direção às metas globais de 

conservação: 1) o número de populações com tamanho populacional efetivo (Ne) indicando 

diminuição ou redução populacional; 2) a proporção de populações mantidas dentro de espécies; 

e 3) o número de espécies e populações 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 genômicos. 

No contexto da necessidade de utilizar métodos moleculares para a conservação da 

biodiversidade brasileira, surgiu o projeto “Genômica da Biodiversidade Brasileira (GBB)” (ITV 

& ICMBio, 2024), um acordo de parceria para Pesquisa, Desenvolvimento e Inovação (PD&I 

N.01/2022; ICMBio, 2022) entre o ICMBio e o Instituto Tecnológico Vale (ITV). O GBB 

representa o primeiro consórcio nacional de genômica e a primeira iniciativa institucional no 

ICMBio voltada para o mapeamento genômico de espécies. O objetivo geral do GBB é aplicar 

ferramentas genômicas para apoiar as ações do ICMBio nos âmbitos da conservação, 

monitoramento e manejo da biodiversidade brasileira, incluindo as espécies de interesse 

bioeconômico, e no monitoramento e manejo de espécies exóticas ou invasoras. Para atender esse 

objetivo geral, o GBB está estruturado em dois eixos principais: 1) DNA ambiental - com os 

subeixos de (a) Código de barras de DNA e (b) Metagenômica/metabarcoding; e 2) Genômica, 

com os subeixos de (a) Espécies de interesse para a conservação e (b) Espécies de interesse para a 

bioeconomia (Figura 1). 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2351989418303500
https://www.gov.br/mma/pt-br/textoconvenoportugus.pdf
https://www.gov.br/mma/pt-br/textoconvenoportugus.pdf
https://pdf.sciencedirectassets.com/271811/1-s2.0-S0006320720X00085/1-s2.0-S0006320720307126/main.pdf?X-Amz-Security-Token=IQoJb3JpZ2luX2VjEDwaCXVzLWVhc3QtMSJGMEQCID5Yx4ihmxxBxpbp9XXOp9JvDYvQbO0fZGz7g4cnNDf4AiAQbXfeSiWSqvc6kDpUsjtkXYZhROTqF5B50IZdBeuefSqyBQhFEAUaDDA1OTAwMzU0Njg2NSIMktdvJM2MmeELWRTZKo8FEDdnd782dJMt72PoPW0GUNblECOdRi6Unzqa3TXhpK0EKTRQCljgWYhZIVcowo9GVyohVpNDUQK9E0ZeQoFWU5lu0a6xHPsYrXDzIMdziYOHvROUiLhf0G4KlP456fmMCDwO7urjrf8wvGwZGnFQaD2X6Mjm2f7X2HV2fELs5hlWOINIHrDWAtGggWSg86DQ%2FbENGuiaAl1gdswQlcuNKcZoH9yLU6Bf5iamchkyI0exB2Ha2uw5qQwqz5kXdzy7ngPkCHLiM7aptHOJI6pv9PwzGWm1UBsPvLSAxuqUS%2F7eWH6%2BSqh6am5PnSa2Vaa2OeVdzvA2XlRpPGCdSan0wWWpM634yEBEt%2FX6Wb7cPXrO8wooIyH7BTyYhFlNpj%2FdYWC%2FhucPRzUMQ%2BG0Gi%2BrX7LL3mCUsKzjsxIUUiy722ZOEItLwWYyOMm%2BPBA%2BZqdMXJ2oFtxrVN1EjzFf01Phau8%2BJDjyzMoces0X9NdOibTNbSS%2Fu%2BN3BZWPt89TgcG1VyL3ZjMNZtOgQ%2Bjw6TToE3KwEFIIOQidP7NEykS%2FgshJy2LEZsClw4pGakIHm1w596fMWvUSqNB6MHN2%2B9vMnemi1IOGMSBeZuR4MtcYtIrKEPAbhU34O8nCeCCjUW79%2F96%2BaQ896UFmVT0SsDDTx5WJUJWuufWbHC1oPxbC7uRySxYHM%2BZwsNbX9cJEvZeTe53qY922kGPlAhjyN9QRKOxiv22AtEWRYuG4KRRGgwgyZEoHKVginpSfecJyzvqZkZmTQe94%2Bw9e%2FLHk5snXP5Nmmax3qoZj21ymPRooTAWQFYNy40symdZ%2BacJ1Vr3Z9nkkWQtsKdAkBte5ZgmHOL6wUInKyA3NHpU%2BnleMLDDqlvWoBjqyAfUBWJp9M9IU28H9wd8TKIOhIzWYI61Y9CQSE6olMh6oA72RJ1C43iAndVGHOc%2FOnIYxOFaxQ2G8WmTGp2ODbf4DCe2%2FO4rPz5f8s5pGEZTpt5o0LYGTieGpkeVqCyeZAuYl%2F9HzuI7pbM%2FDtBSu5r1j6K4gr0qFnLHJde8XlarANEskGqj5MwpQBqYwKIDYKI%2FuHZ3NG5maZoUzNRGAllAPO18dy8wHLeFtM%2BIrml6Hx1w%3D&X-Amz-Algorithm=AWS4-HMAC-SHA256&X-Amz-Date=20231004T120914Z&X-Amz-SignedHeaders=host&X-Amz-Expires=300&X-Amz-Credential=ASIAQ3PHCVTY6AQZG77P%2F20231004%2Fus-east-1%2Fs3%2Faws4_request&X-Amz-Signature=ebf5c49d2169c7743df5878cbcae93cbd06073473b5844ebcad8fee3c0978176&hash=ce6e57a3945d168da943d3894857dec3980be5fd31465de63c9e46161861ec71&host=68042c943591013ac2b2430a89b270f6af2c76d8dfd086a07176afe7c76c2c61&pii=S0006320720307126&tid=spdf-0e218a7c-967c-43c4-9118-3feb46bc3558&sid=d46d2f062687a441c64b9f89b74e90b5d682gxrqa&type=client&tsoh=d3d3LnNjaWVuY2VkaXJlY3Q
https://www.gov.br/mma/pt-br/assuntos/biodiversidade/convencao-sobre-diversidade-biologica/decisao-15-4.pdf
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Figura 1. Estrutura do Projeto “Genômica da Biodiversidade Brasileira (GBB)”, um acordo de 

parceria para Pesquisa, Desenvolvimento e Inovação (PD&I N.01/2022) entre o ICMBio e o 

Instituto Tecnológico Vale (ITV), em dois eixos (DNA ambiental e Genômica) e quatro subeixos 

(Código de barras de DNA; Metagenômica/Metabarcoding; Espécies de interesse para a 

conservação; e Espécies de interesse para a bioeconomia).  

 

Para atingir seus objetivos, o GBB visa atender às demandas de conservação relacionadas 

às espécies-alvo dos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservação (CNPCs) do ICMBio, 

especialmente aquelas contempladas em Planos de Ação Nacionais (PANs), bem como espécies 

de interesse das unidades de conservação (UCs) federais. As UCs federais fazem parte do Sistema 

Nacional de Unidades de Conservação (SNUC) e são responsáveis pela proteção e gestão direta 

das áreas naturais sob sua jurisdição (Presidência da República, 2000), sendo que, atualmente, o 

ICMBio é responsável pela gestão de 340 UCs distribuídas em todos os biomas brasileiros 

(ICMBio, 2024). Os CNPCs, por sua vez, são responsáveis por coordenar a execução das 

atividades de pesquisa científica e monitoramento para conservação da biodiversidade, do 

patrimônio espeleológico e da sociobiodiversidade, especialmente nas UCs federais, contribuindo 

com a elaboração do diagnóstico científico do risco de extinção de cerca de 12.262 espécies da 

fauna brasileira (ICMBio, 2022). Desta forma, a partir da riqueza de informações proporcionada 
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pelo uso de ferramentas genéticas e genômicas, o projeto GBB irá fornecer subsídios para a tomada 

de decisões e concepção de estratégias eficazes na conservação da biodiversidade em todos os 

biomas do Brasil. Para isso, estabeleceu-se uma ambiciosa meta de produzir, até 2027, pelo menos 

80 genomas de referência de alta qualidade e 5.000 genomas de resequenciamento, visando 

análises populacionais e geração de cerca de 1.600 códigos de barras (mitogenomas/plastomas) 

para a identificação de espécies. 

Diante disso, o presente estudo teve como objetivo identificar demandas de conservação 

envolvendo espécies ameaçadas de extinção, com dados insuficientes (DD), exóticas invasoras e 

aquelas ligadas às cadeias produtivas da bioeconomia, junto aos CNPCs e UCs pertencentes ao 

ICMBio. A partir dessas demandas, foram indicadas as ferramentas genéticas e genômicas mais 

adequadas que poderiam auxiliar na conservação dessas espécies, incluindo a geração de 

mitogenomas e plastomas, genomas de referência, genomas populacionais e uso de amostras 

ambientais para detectar a presença de espécies por meio da análise do eDNA. Os produtos gerados 

a partir desse levantamento estão apresentados neste trabalho e foram validados durante as 

atividades desenvolvidas no I Workshop do GBB: definindo espécies e projetos piloto, realizado 

no Centro de Formação em Conservação da Biodiversidade (ACADEBio), em Iperó, SP, em 

setembro de 2023. Participaram do Workshop especialistas do ICMBio, especialmente 

representantes dos CNPCs, das UCs e das coordenações da Diretoria de Pesquisa, Avaliação e 

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

 

Material e Métodos 

 

 Para realizar o levantamento de demandas de conservação de interesse do ICMBio que 

poderiam ser auxiliadas pelo uso de ferramentas genéticas e genômicas, foram realizados dois tipos 

de consulta junto às unidades descentralizadas do Instituto: (1) reuniões virtuais e preenchimento 

de planilhas de consulta pelos pontos focais e equipes dos CNPCs e (2) envio de formulário on-

line para as 336 UCs federais (estabelecidas até aquela data) por meio do Sistema Eletrônico de 

Informações (SEI) do ICMBio. 

 

Levantamento de demandas junto aos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservação  
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A planilha de consulta individual a cada CNPC foi elaborada de modo a reunir informações 

sobre as demandas de conservação, avaliar a viabilidade do uso de dados genéticos ou genômicos 

no atendimento a essas demandas e fornecer uma contextualização para a indicação das espécies 

ou comunidades biológicas. Foram levantadas, ainda, informações que pudessem ser usadas como 

critérios de priorização, como o status de ameaça das espécies, a sua inserção 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 Conservação de Aves Silvestres 

(CEMAVE); Centro Nacional de Pesquisa e Conservação de Répteis e Anfíbios (RAN); Centro 

Nacional de Pesquisa e Conservação de Mamíferos Carnívoros (CENAP); Centro Nacional de 

Pesquisa e Conservação de Primatas Brasileiros (CPB); Centro Nacional de Pesquisa e 

Conservação de Cavernas (CECAV); Centro Nacional de Pesquisa e Conservação da 

Biodiversidade Aquática Continental (CEPTA), com abrangência em todo o território Nacional, 

exceto a região Amazônica; Centro Nacional de Pesquisa e Conservação da Biodiversidade 

Amazônica (CEPAM); Centro Nacional de Pesquisa e Conservação da Biodiversidade do Cerrado 

e Restauração Ecológica (CBC); Centro Nacional de Pesquisa e Conservação da Biodiversidade 

Marinha do Sudeste e Sul (CEPSUL); Centro Nacional de Pesquisa e Conservação das Tartarugas 

Marinhas e da Biodiversidade Marinha do Leste (TAMAR); Centro Nacional de Pesquisa e 

Conservação de Mamíferos Aquáticos (CMA); Centro Nacional de Pesquisa e Conservação da 

Biodiversidade Marinha do Nordeste (CEPENE); Centro Nacional de Pesquisa e Conservação da 

Biodiversidade Marinha do Norte (CEPNOR); e Centro Nacional de Pesquisa e Conservação 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 

conservação envolvendo espécies vegetais. 

Entre os dias 01 de agosto e 19 de setembro de 2023, foram conduzidas discussões acerca 

das demandas individuais de cada CNPC durante as reuniões virtuais da equipe do GBB com as 

respectivas equipes dos CNPCs. Essas discussões foram baseadas nas contextualizações e demais 

informações fornecidas pelos pontos focais, com o objetivo de preencher as planilhas de consulta 

e identificar a abordagem genética/genômica mais apropriada para cada demanda. Após o 

preenchimento das planilhas, foram feitas buscas no banco de dados públicos do NCBI 
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(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 genômicos para cada espécie indicada, 

incluindo as demandas de eDNA e metabarcoding, de forma a categorizá-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 diagnóstico geral das demandas de cada CNPC, assim como 

a consolidação dessas demandas na forma de pré-projetos, a fim de nivelar, organizar, sistematizar 

e delimitar de maneira mais clara e concisa os objetivos de cada demanda e permitir a posterior 

comparação entre CNPCs. Essa comparação foi realizada com o objetivo de identificar sinergias 

relacionadas às espécies ou comunidades indicadas e a presença de demandas circunscritas a uma 

mesma região geográfica. Desta forma, os interesses compartilhados poderiam gerar projetos mais 

amplos que conjugam esforços para a sua execução. Quando essas sinergias foram detectadas 

precocemente durante o levantamento, houve oportunidade de discussão dessas demandas em 

reuniões com representantes dos CNPCs interessados. 

Para evitar a perda de informações e facilitar a associação entre as demandas levantadas 

pelos CNPCs e os pré-projetos sugeridos, cada demanda recebeu um código único que identificava 

o CNPC e o número da demanda (e.g., CEPAM1, RAN1, CENAP1, etc.), e esse código está listado 

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

 

Levantamento de demandas junto às unidades de conservação 

 

No contexto das UCs, o levantamento de demandas de conservação que poderiam se 

beneficiar do uso de ferramentas genéticas e genômicas foi realizado através de um formulário de 

consulta às equipes das 336 UCs federais (estabelecidas até aquela data) sob a gestão do ICMBio 

por meio dos Núcleos de Gestão Integrada (NGIs), utilizando o sistema SEI, com um prazo de 

preenchimento de três semanas (de 25 de agosto a 15 de setembro de 2023). O formulário 

contemplava questões envolvendo: (1) espécies ameaçadas de extinção; (2) espécies com dados 

insuficientes; (3) espécies exóticas invasoras; (4) espécies relacionadas às cadeias produtivas da 

bioeconomia; e (5) uso de amostras ambientais para detectar a presença de espécies por meio do 

eDNA. Os representantes puderam assinalar múltiplas demandas relativas à sua unidade e também 

havia espaços para a contextualização das problemáticas, indicação das espécies e adição de outras 
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demandas não previamente listadas. O modelo de formulário 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 consolidação das demandas das UCs também registrou sinergias entre 

UCs e CNPCs, com base em espécies (ou grupos taxonômicos mais inclusivos), demandas e/ou 

regiões geográficas de comum interesse. A identificação destas sinergias teve como objetivo 

identificar possíveis projetos passíveis de desenvolvimento em parceria, facilitando sobretudo o 

estabelecimento de unidades/áreas para a coleta de amostras e outros dados. 

 

Resultados e Discussão 

 

Demandas dos Centros Nacionais de Pesquisa e Conservação 

 

Ao todo, foram realizadas 32 reuniões (~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 não é o órgão responsável pela análise do risco de extinção das espécies vegetais 

e, por isso, o levantamento aqui realizado demandou especialistas na flora para indicação de alvos. 

Nessas planilhas, observou-se uma elevada heterogeneidade no número de demandas listadas e de 

informações fornecidas, o que pode estar associada a CNPCs e equipes com maior familiaridade 

com ferramentas genéticas/genômicas. 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 questões apresentadas.  

Devido à grande quantidade e diversidade de demandas levantadas pelos CNPCs, fez-se 

necessário consolidá-las na forma de pré-projetos, o que resultou na identificação 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 predominância de peixes Osteichthyes e 

mamíferos). Espécies de invertebrados e da flora foram contemplados em um menor número de 

pré-projetos: 17,6% e 6,6%, respectivamente (Figura 2). Esse resultado é compatível com o fato 

de que a maioria dos CNPCs tem como espécies-alvo para conservação aquelas pertencentes ao 

grupo dos vertebrados, sendo que essa predominância pode ser atribuída a diversos fatores. 
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Primeiramente, os vertebrados têm sido historicamente mais estudados em áreas como ecologia, 

comportamento animal e fisiologia, o que resulta em uma maior disponibilidade de informações 

sobre essas espécies (Titley et al., 2017). Ademais, a Instrução Normativa ICMBio nº 9/2020, que 

disciplina as diretrizes e procedimentos para a Avaliação do Risco de Extinção das Espécies da 

Fauna Brasileira, determina que sejam avaliadas todas as espécies de vertebrados com ocorrência 

conhecida no Brasil, enquanto apenas parte das espécies de invertebrados devem ser avaliadas, 

selecionadas considerando sua importância ecológica, econômica, social e o conhecimento 

taxonômico sobre o grupo. Além disso, mais de 70% das espécies brasileiras categorizadas como 

ameaçadas de extinção são vertebrados (SALVE - ICMBio, 2024). Assim, como o processo de 

avaliação do risco de extinção da fauna, conduzido pelo ICMBio, subsidia diversas outras ações 

para conservação (como os PANs, manejo para conservação, dentre outros), e a maioria das 

espécies avaliadas são de vertebrados, compreende-se que o resultado do levantamento corrobora 

os processos institucionais do ICMBio voltados à conservação da biodiversidade brasileira. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5730207/
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Figura 2. Proporção dos grupos taxonômicos de interesse dos Centros Nacionais de Pesquisa e 

Conservação (CNPCs) do Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio) 

por grandes grupos (vertebrados, invertebrados e plantas) e por grupos taxonômicos 

hierarquicamente inferiores. 

 

Os pré-projetos contemplaram todos os subeixos do GBB, sendo: 27 pré-projetos em 

‘Código de barras de DNA’ (~10%), 65 em ‘Metagenômica/Metabarcoding’ (~23%), 157 em 

‘Genômica de espécies de interesse para a conservação’ (~56%) e 29 em ‘Genômica de espécies 

de interesse para a bioeconomia’ (~10%) (Anexo 3), com uma grande variação no número de pré-

projetos entre os diferentes CNPCs (Figura 3). Em adição, oito dos 14 CNPCs (~57%) indicaram 

pré-projetos que contemplam todos os quatro subeixos do GBB. 
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Figura 3. Número de pré-projetos por Centro Nacional de Pesquisa e Conservação (CNPC) do 

Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio) em cada subeixo do Acordo 

Genômica da Biodiversidade Brasileira (GBB). 

 

É 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 

análise do eDNA, foi identificada a necessidade de primeiramente elaborar um projeto de geração 

de códigos de barras para compor bancos de referências genéticas, etapa essa necessária para a 

identificação das espécies demandadas. Desse modo, uma única demanda de eDNA listada pelo 

CNPC pode ter gerado dois pré-projetos na lista consolidada: um de geração de códigos de barras 

das espécies-alvo e outro de metabarcoding, sendo que um único pré-projeto de código de barras 

pode envolver múltiplas espécies. Por outro lado, algumas demandas dos CNPCs de geração de 

código de barras para uma espécie não aparecem na lista consolidada, visto que foi identificada a 

disponibilidade de dados genéticos em bancos de dados públicos e, nesse caso, não haveria a 

necessidade de gerar essa informação novamente. 

Com relação à disponibilidade de dados genéticos e genômicos, a maioria das 1.366 

espécies listadas nas demandas dos CNPCs possui apenas marcadores individuais disponíveis 

(~54%), como fragmentos de genes mitocondriais/plastidiais (Figura 4). Esses resultados podem 
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ser explicados pelos diversos obstáculos técnicos, financeiros e logísticos que dificultam a 

condução de pesquisas genômicas no Brasil (Siqueira et al., 2023), sendo priorizadas, portanto, 

pesquisas com geração 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 disponíveis (Figura 4). 

 

Figura 4. Disponibilidade de dados genéticos e genômicos no banco de dados públicos do NCBI 

e GOAT para as espécies indicadas por cada Centro Nacional de Pesquisa e Conservação (CNPC) 

do Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio). 

 

No levantamento realizado junto aos CNPCs, 283 espécies em diferentes categorias de 

ameaça foram indicadas para a geração de genomas de referência, o que inclui táxons dos dois 

subeixos da genômica do GBB (conservação e bioeconomia; Figura 1; Anexo 4). O maior número 

de demandas envolve espécies categorizadas como “Criticamente em Perigo (CR)” (N=88, 

31,1%), seguidas de “Em perigo (EN)” (N=55, 19,4%) e “Vulnerável (VU)” (N=54, 19,1%) e 

(Figura 5). Esses resultados estão de acordo com os objetivos tanto do ICMBio quanto do GBB, 

de priorizar o mapeamento genômico de espécies ameaçadas da biodiversidade brasileira. 
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Figura 5. Número de espécies indicadas para sequenciamento de genoma de referência por Centro 

Nacional de Pesquisa e Conservação (CNPC) e por categoria de ameaça, seguindo a validação 

feita pelo processo de avaliação do estado de conservação das espécies da fauna brasileira realizado 

pelo Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio). DD (Dados 

Insuficientes), LC (Pouco Preocupante), NT (Quase Ameaçada), VU (Vulnerável), 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 ‘Código de barras de DNA’, os temas listados foram: (1) 

geração de banco referencial para uso em estudos de eDNA/metabarcoding; (2) geração de código 

de barras para espécies provavelmente extintas ou raras, com base em amostras de DNA de 

espécimes de coleções biológicas; (3) estudos de sistemática e taxonomia, incluindo resolução de 

incertezas taxonômicas (identificação molecular de indivíduos); (4) genética forense para detecção 

de comércio ilegal ou espécies traficadas; e (5) análise da procedência de indivíduos (de natureza 

ou cativeiro). 

No subeixo ‘Metagenômica/metabarcoding’, foram identificados os seguintes temas: (1) 

identificação e monitoramento de espécies ameaçadas, espécies com dados insuficientes (DD), 

reintroduzidas, exóticas invasoras e patógenos (incluindo demandas voltadas para comunidades 

e/ou para uma única espécie); (2) interação entre polinizadores e plantas visitadas; (3) análise da 
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dieta de espécies exóticas invasoras e nativas; (4) análise da microbiota (incluindo patógenos); e 

(5) padronização de protocolos de eDNA. 

Para o subeixo ‘Genômica de espécies de interesse para a conservação’, foram 

identificados os seguintes temas: (1) caracterização genética de indivíduos/populações in situ e ex 

situ; (2) análise da conectividade entre populações e estimativas de fluxo gênico; (3) análise dos 

sinais de hibridização e dinâmica de zonas híbridas; (4) análises de demografia histórica e 

estimativas de tamanho efetivo populacional; (5) análise de níveis de endogamia e variabilidade 

genética; (6) resolução de incertezas taxonômicas; (7) geração de genomas de referência; (8) 

geração de studbooks para espécies CR, provavelmente extintas ou raras; (9) genômica 

comparativa - compreender mudanças evolutivas/características únicas que diferenciam espécies; 

e (10) epigenômica para avaliar silenciamento e expressão de genes. 

Por fim, os temas para o subeixo ‘Genômica de espécies de interesse para a bioeconomia’ 

foram: (1) geração de genomas de referência; (2) estudos populacionais para auxiliar no manejo, 

conservação e uso sustentável das espécies; (3) estudos de genética adaptativa - identificar genes 

candidatos; (4) transcriptômica ou uso de sequências genômicas reguladoras para avaliar 

comportamentos reprodutivos de espécies que podem estar sendo moldados por impactos 

ambientais; e (5) transcriptômica para avaliar efeito de xenobióticos em espécies e inferir sobre 

segurança alimentar em uma determinada região. 

 

Sinergias entre Centros Nacionais de Pesquisa e Conservação  

 

Com relação aos pré-projetos, foram identificadas nove sinergias, com interesse 

compartilhado entre pelo menos dois CNPCs, sendo duas no subeixo ‘Códigos de barras’, quatro 

no subeixo ‘Metagenômica/metabarcoding’, uma no subeixo ‘Genômica de espécies de interesse 

para a conservação’ e duas no subeixo ‘Genômica 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, três ou 

quatros CNPCs (Anexo 5 - segunda parte da planilha de transversalidades entre CNPCs). Por 

exemplo, as espécies de peixes cavernícolas Rhamdiopsis sp. e 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 o CEPTA 

e o RAN e entre o CBC e o CECAV, que são referentes às espécies Helicops apiaka e a 

comunidade de flora das cavernas, respectivamente. 

 

Demandas das unidades de conservação 

 

Com relação ao levantamento de demandas feito com as UCs, um total de 42 unidades 

responderam ao formulário, sendo: nove do Norte, 10 do Nordeste, 16 do Sudeste e seis do Sul 

(Anexo 6, Figura 6). Similarmente às planilhas dos CNPCs, houve heterogeneidade no 

preenchimento dos formulários por parte das UCs. 

 

 

Figura 6. Mapa do Brasil com a distribuição das unidades de conservação (UCs)/Núcleos de 

Gestão Integrada (NGIs) do Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio) 

que responderam ao formulário de consulta (em verde escuro) para levantamento de demandas no 
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âmbito do Acordo Genômica da Biodiversidade Brasileira (GBB). Mapa modificado de IBGE 

(2019): Biomas e Sistema Costeiro-Marinho do Brasil - 1:250 000. 

 

A partir das respostas ao formulário, foi elaborada uma planilha contendo as 

espécies/grupos taxonômicos de interesse, assim como as demandas envolvendo o uso de dados 

genéticos/genômicos, a fim de se obter um diagnóstico das UCs (Anexo 7). Esse diagnóstico revela 

que as demandas listadas contemplam espécies da flora, animais vertebrados e invertebrados. Os 

vertebrados foram listados em 62,5% das demandas (com predominância de mamíferos 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 populações, em 33 das 42 respostas (78,6%); (2) estimar conectividade 

entre áreas (i.e. fluxo gênico 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 está associado ao papel central que o conhecimento acerca de populações 

ecologicamente viáveis (e de estimativas genéticas associadas) possui na definição das áreas de 

proteção e na concepção de estratégias eficazes de conservação (e.g., Kantek et al., 2021). 

 

https://repositorio.pucrs.br/dspace/bitstream/10923/18444/2/Jaguars_from_the_Brazilian_Pantanal_Low_genetic_structure_malebiased_dispersal_and_implications_for_longterm.pdf
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Figura 7. Número de unidades de conservação (UCs) do Instituto Chico Mendes de Conservação 

da Biodiversidade (ICMBio) que marcaram diferentes demandas com possibilidade de aplicação 

de ferramentas genéticas/genômicas. 

 

Sinergias entre unidades de conservação e Centros Nacionais de Pesquisa e Conservação 

 

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 às mesmas espécies ou 

comunidades, variando entre um CNPC e uma UC/NGI até um CNPC e 13 UCs/NGIs. Todas essas 

sinergias estão indicadas no Anexo 9. 

A identificação de demandas em comum entre CNPCs e UCs é de fundamental 

importância, tendo em vista a sua relação de cooperação e complementaridade. Uma vez que a 

função das UCs inclui proteger e gerir as áreas sob sua gerência e a dos CNPCs inclui coordenar 

os projetos de pesquisa e monitoramento, essa colaboração mútua contribui para o avanço do 
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conhecimento científico e para a implementação de estratégias efetivas de conservação da 

biodiversidade no Brasil. 

 

Inovação e conexão estratégica: prospecção de espécies e projetos-piloto no âmbito do 

Acordo Genômica da Biodiversidade Brasileira (GBB) 

 

Um importante elemento de inovação do GBB é a maneira como as espécies-alvo e 

projetos-piloto foram prospectados, ou seja, de maneira espontânea pelos CNPCs e UCs. 

Diferentemente de outros consórcios genômicos, o GBB reúne um instituto de pesquisa privado 

(ITV) e um órgão público ambiental (ICMBio). Isso caracteriza uma estreita conexão entre 

conhecimento científico e as atividades de um órgão governamental de conservação e 

monitoramento da biodiversidade, colocando as atividades do ICMBio como norteadoras na 

definição das espécies prioritárias, com impacto direto em políticas públicas. Em cenários de alta 

biodiversidade e impactos crescentes sobre o meio ambiente, como visto no Brasil, os achados dos 

dados genéticos e genômicos devem ser acessíveis aos tomadores de decisão, integrando teoria e 

prática e, consequentemente, garantindo uma abordagem mais eficiente e direcionada para o 

estabelecimento de políticas e ações de conservação (Torres‑Florez et al., 2018). 

Por esse motivo, a equipe de coordenação do GBB optou por consultar os CNPCs e as UCs 

do ICMBio, pois são essas instâncias que coordenam e gerenciam diretamente as atividades de 

conservação e monitoramento da biodiversidade no país. Os CNPCs, em particular, têm o potencial 

de oferecer suporte técnico e científico para fortalecer essas ações e garantir a eficácia na proteção 

dos recursos naturais das UCs. As demandas dos CNPCs e das UCs são, portanto, estratégicas para 

guiar as atividades a serem desenvolvidas no âmbito do GBB, ainda que nem todas possam ser 

atendidas devido à limitação de tempo e recurso. Por isso, o levantamento aqui apresentado sobre 

as demandas de conservação do ICMBio oferece também uma oportunidade valiosa de direcionar 

a pesquisa científica no país, de forma a aprimorar as ações do órgão responsável por gerir, 

proteger, monitorar e fiscalizar as áreas protegidas no território nacional, o que tem repercussões 

e impactos que extrapolam os objetivos do GBB. 

 

Conclusão 
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O levantamento realizado junto aos CNPCs e UCs do ICMBio revelou um elevado número 

de demandas envolvendo os mais diversos grupos taxonômicos da fauna e flora ameaçada do 

Brasil. Essa constatação ressalta a importância das ferramentas genéticas e genômicas como 

aliadas em iniciativas de conservação, monitoramento e manejo dessas espécies, especialmente no 

contexto do ICMBio. A aplicação dessas ferramentas se mostra fundamental, por exemplo, para a 

avaliação do risco de extinção das espécies, impulsionando o desenvolvimento de planos de 

manejo in situ e ex situ, priorizados pelo ICMBio, e permitindo a implementação de ações de PANs 

e a mitigação de impactos associados ao declínio populacional, principalmente das espécies 

ameaçadas.  

 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 

comparação com os censos demográficos atualmente aplicados em UCs, incorporação de dados de 

eDNA/metabarcoding aos protocolos de monitoramento já tradicionalmente implementados pelo 

ICMBio em UCs federais, padronização/implementação de protocolos mais rápidos para a 

identificação de espécies visando medidas de fiscalização e avaliação do impacto das mudanças 

climáticas sobre as espécies. 

 Em suma, este levantamento pioneiro apresenta um material extenso e informativo, com 

potencial significativo para subsidiar os próximos passos de projetos de pesquisa dentro e fora do 

GBB. Os resultados e produtos aqui apresentados oferecem uma base sólida para o 

desenvolvimento de protocolos que envolvam genética e genômica adaptados a demandas do 

ICMBio, incluindo infraestrutura e capacitação de servidores. Além disso, espera-se que este relato 

e seus produtos catalisem mudanças práticas com potencial de gerar inovações no estudo das 

espécies brasileiras, fortalecendo a conexão entre pesquisa e conservação em prol da 

biodiversidade. 
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