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A bacia Tocantins-Araguaia constitui um mosaico hidroldgico no Centro-Oeste brasileiro,
com variagdes em regime de cheias, vazdo, temperatura e conectividade entre diversos
afluentes. Os riachos abrigam uma grande diversidade de espécies, muitas com distribui¢ao
restrita. Além disso, funcionam como corredores ecologicos e fontes de agua para agricultura,
pecudria e outras atividades humanas. As comunidades de microrganismos nos riachos sdo
sensiveis as mudangas ambientais e respondem as alteragdes no entorno. Nesse contexto,
avaliamos 57 riachos da bacia do rio Araguaia utilizando abordagens de DNA ambiental
(eDNA) e metabarcoding, para analisar a variagdo da diversidade das comunidades de
microrganismos (procariotos e eucariotos) em resposta as mudancas no uso do solo e
variaveis como pH, temperatura, oxigénio dissolvido e turbidez. As amostras de dgua foram
coletadas de junho a agosto de 2024 na bacia do Araguaia, usando o sistema de filtracao
fechada de filtros Sterivex com membranas de 0.45 um. O DNA foi extraido utilizando o kit
DNeasy Blood and Tissue da Qiagen com modificagdes. Os amplicons foram obtidos a partir
de primers universais contendo adaptadores Illumina para amplifica¢do das regides 16S e 18S
rDNA e reagentes do kit Qiagen Master Mix PCR. As rea¢des de PCR foram padronizadas
utilizando 4 riachos além da inclusdo de controles negativos de extracdo. As demais 53
amostras seguiram o protocolo padronizado. O sequenciamento foi realizado na plataforma
MiSeq Illumina com o reagente MiSeq v3 (600 ciclos). Para a regido 16S e 18S foram
obtidos fragmentos de 600 pb e 550 pb respectivamente. Com o resultado do sequenciamento
serd possivel acessar as ASVs de cada grupo e confrontar as sequéncias em banco de dados
para identificagdo taxondmica e calculo de diversidade entre riachos. Dessa forma, sera
possivel acessar a diversidade o e B das comunidades e associar a fatores ambientais
especificos de cada riacho da bacia.
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