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O tambaqui (Colossoma macropomum) é uma espécie nativa das bacias Amazônica e do 
Orinoco, introduzida na bacia do rio Araguaia, sendo considerada uma espécie exótica na 
região. Devido ao potencial de causar desequilíbrios ecológicos significativos pela sua 
introdução, é importante a utilização de ferramentas eficientes e rápidas para o seu 
monitoramento. Este estudo teve como objetivo testar primers espécie-específicos para a 
detecção de tambaqui em amostras de DNA ambiental (eDNA), com foco na precisão 
molecular e na aplicação em monitoramento não invasivo da espécie. Inicialmente, foram 
obtidos em bancos de dados públicos genomas mitocondriais completos de espécies da 
família Serrasalmidae, os quais foram alinhados para a identificação de regiões 
exclusivas do tambaqui. A partir de uma sequência curta localizada na região D-loop, 
foram desenhados 16 primers no programa Primer3web, posteriormente avaliados in 
silico no programa openPrimerR quanto a parâmetros estruturais e de anelamento, sendo 
os mais promissores selecionados para validação experimental (6 conjuntos finais). A 
etapa experimental foi realizada com amostras de tecido de indivíduos provenientes do 
rio Araguaia, submetidas à extração de DNA e amplificação por PCR sob diferentes 
condições de temperaturas de anelamento, concentrações de reagentes e protocolos de 
amplificação. Os produtos de PCR foram avaliados por eletroforese em gel de agarose e 
sequenciados pelo método de Sanger para confirmar a região sequenciada utilizando 
confrontamento pelo BLAST. Como resultado, alguns primers apresentaram amplificação 
consistente e de alta especificidade, com identidade superior a 94% e cobertura de até 
100%. Contudo, observou-se uma variação na eficiência de amplificação, possivelmente 
associada às condições da PCR e à qualidade do DNA, resultando em bandas 
inespecíficas ou de baixa intensidade para alguns primers. Ainda assim, a confirmação 
por sequenciamento reforça o potencial dos primers para detecção de DNA de tambaqui 
por eDNA, contribuindo para o monitoramento rápido e escalonável na bacia do 
Araguaia. 
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