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RESUMO EXECUTIVO

Os esforcos de especialistas para a construcdo de um banco genético com codigos
de barra de DNA para a identificacdo da Flora de Carajas geraram uma biblioteca de
referéncia das espécies que ali ocorrem. Os dados estdo disponiveis no banco de
dados criado pelo ITV, o ITVBiobase e em repositérios publicos. Agora, outras
tecnologias como a técnica de DNA metabarcoding, podem ser aplicadas. Neste
sentido, a partir de tracos de DNA no solo, é possivel a identificacdo simultanea de
multiplas espécies de plantas com base no sequenciamento em massa de cédigo de
barras de DNA de uma amostra ambiental. Contudo, por se tratar de uma abordagem
ainda nova, o DNA metabarcoding apresenta limitacbes metodolégicas tanto no
campo quanto no laboratério e exige esforcos para estabelecer protocolos
padronizados. Este estudo objetivou avaliar o método de DNA metabarcoding como
uma ferramenta de monitoramento da flora da canga da Serra dos Carajas, no
sudoeste do Para, sendo estudadas trés parcelas na regido. Apos a extracdo das
amostras de DNA do solo, a regido ITS2 foi amplificada e sequenciada na plataforma
lllumina Miseq. As analises de dados foram feitas usando o pipeline PIMBA, que
permite a personalizag&o do banco de dados de referéncia para etapa de classificagéo
taxondmica. Adicionalmente, andlises estatisticas foram realizadas para estimar as
abundancias relativas, diversidades a e [}, e a existéncia de dependéncia espacial. As
sequéncias geradas foram agrupadas em unidades taxonémicas operacionais, sendo
utilizado o banco de referéncias genéticas de plantas de Carajas para a determinacao
taxondmica. A diversidade de plantas detectada por eDNA incluiu 37 espécies de 33
géneros e 19 familias, identificando um nimero maior de espécies e géneros que 0
método morfoldgico tradicional. Ainda, a analise baseada em DNA metabarcoding
evidenciou 13 espécies comuns as listadas no inventério floristico das mesmas areas
de estudo, além de outras sete espécies que nao haviam sido registradas pelo método
tradicional. O fato do DNA metabarcoding ter permitido observar uma concordancia
com os dados do levantamento floristico aponta para uma robustez da abordagem
molecular para ser utilizada em estudos de monitoramento da diversidade vegetal.
Adicionalmente, com o desenvolvimento dos estudos de validacdo da metodologia
tanto no campo quanto no laboratério foi criado um manual com o objetivo de facilitar
a implementacéo da técnica de DNA metabarcoding em futuros levantamentos de
espécies de plantas da canga.
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ABSTRACT

Efforts to build a referenced DNA barcode genetic database to identify the flora of
Carajas made it possible to obtain “fingerprints” of the species that occur there. From
the reference database created by ITV, ITVBiobase, other approaches such as DNA
metabarcoding can be applied to monitor species and environments. The DNA
metabarcoding approach can simultaneously identify multiple plant species present in
environmental samples through DNA traces in the soil matrix based on DNA barcodes
mass sequencing from an environmental sample. However, as a new approach, DNA
metabarcoding has methodological limitations both in the field and in the laboratory
and requires efforts to establish standardized protocols based on environmental
samples. The goal of this study was to evaluate the DNA metabarcoding method as a
tool for monitoring the flora of Canga da Serra dos Carajas, in southwestern Pard, in
three different plots. After extracting the DNA samples from the soil, the ITS2 region
was amplified and sequenced on the lllumina Miseq platform. Data analysis was
performed using the PIMBA pipeline, which allows for the customization of the
reference database for the taxonomic classification stage. Statistical analyses
estimated relative abundances, a and R diversity, and the existence of spatial
dependence. Sequences were grouped into operational taxonomic units (OTUS) using
the Carajas plant genetic reference bank for taxonomic determination. The detected
plant diversity by using eDNA included 37 species from 33 genera and 19 families,
identifying a greater number of species and genera than the traditional morphological
method. Furthermore, the analysis based on DNA metabarcoding showed 13 species
common to those listed in the floristic inventory of the same study areas and seven
other species that had not been registered by the traditional morphological method.
The DNA metabarcoding results obtained agreed with the traditional morphological
method. These results point out to the viability of using the molecular approach to
determine and monitor plant diversity. As a result of validation studies of the
methodology both in the field and in the laboratory, a manual was created with the aim
of facilitating the implementation of the DNA metabarcoding approach in future routine
environmental studies.
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