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APRESENTAÇÃO 
 

É com grande satisfação que apresentamos os Anais do I Congresso Regional 

de Biotecnologia Vegetal, realizado de 06 a 08 de outubro de 2025, na 

Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), em Campos 

dos Goytacazes ï RJ. 

O evento teve como objetivo reunir estudantes, pesquisadores, profissionais da 

área e representantes do setor produtivo, criando um espaço de diálogo, 

aprendizado e construção coletiva em torno da Biotecnologia Vegetal. A 

programação buscou fomentar o intercâmbio de conhecimentos, experiências e 

inovações voltadas para soluções sustentáveis, tecnologias emergentes e 

integração entre pesquisa, ensino e extensão. 

A diversidade de atividades contemplou palestras magnas e mesas-redondas 

com pesquisadores de instituições de destaque nacional. O congresso também 

ofereceu minicursos, apresentações de pôsteres e atividades de popularização 

da ciência, ampliando as oportunidades de formação e interação entre os 

participantes. 

A realização do congresso foi organizada pelo Programa de Pós-Graduação em 

Biotecnologia Vegetal, pelo Núcleo de Estudos em Biotecnologia Vegetal 

(GeminAção), pelo Centro de Biociências e Biotecnologia e pela UENF, com o 

apoio da Sociedade Brasileira de Fisiologia Vegetal (SBFV), da FAPERJ e da 

CAPES. 

Os presentes Anais reúnem não apenas a programação, informações das 

comissões organizadoras e científicas, mas também os resumos dos trabalhos 

submetidos nas diferentes áreas temáticas. 

 

Agradecemos a todos os participantes e apoiadores por contribuírem para o êxito 

deste evento, que marca um passo importante na consolidação da Biotecnologia 
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Vegetal como área estratégica para o desenvolvimento científico, tecnológico e 

social. 

 

Profa. Claudete Santa-Catarina 

Presidente da Comissão Organizadora 

I Congresso Regional de Biotecnologia Vegetal 
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Modulação proteômica associada à organogênese de 
novo em Passiflora edulis cv. FB 300 óAraguariô 

 
Laura Eliza de Oliveira Alves, Kaliane Zaira Camacho Maximiano da Cruz, Karina da 
Silva Vieira, Carlos Eduardo Assis da Silva, Lucas Rodrigues Xavier, Claudete Santa-

Catarina, Vanildo Silveira 
 

Passiflora edulis Sims é uma frutífera que apresenta grande importância econômica e 
social, sendo considerada uma alternativa relevante para a agricultura familiar. O cultivo 
in vitro da espécie tem contribuído para elucidar processos complexos de 
desenvolvimento, entre eles a organogênese de novo, regulada pelo balanço entre 
citocininas, etileno e outros moduladores fisiológicos. Neste estudo, avaliou-se a 

aplicação de 6-benziladenina (BA) e nitrato de prata (AgNOϝ) na indução de brotos em 
explantes foliares de P. edulis cv. FB 300 óAraguariô, com enfoque em perfis 
proteômicos. Foram testados tratamentos com BA (0, 5, 10 e 20 µM) e AgNOϝ (0, 1, 10, 
20 e 100 µM) isoladamente e a combinações entre eles. A combinação 10BA10Ag 
promoveu maior número médio de brotos (18,4), contrastando com as respostas de 
explantes tratados apenas com BA (7,2ï8,0 brotos) ou com AgNOϝ (sem brotação). Aos 
14 dias, no início da formação de primórdios das brotações, coletaram-se amostras para 
análise proteômica, resultando na identificação de 1228 proteínas, das quais 445 foram 
diferencialmente reguladas (DAPs) em pelo menos uma das comparações. Na 
comparação 10BA10Ag/10BA, destacaram-se proteínas relacionadas à fotossíntese, 
como protochlorophyllide redutases (PORA, PORB, PORC) e a subunidade PSAD2, que 
foram up-reguladas, indicando maior ativação fotossintética e fornecimento de energia 
e carbono ao processo regenerativo no tratamento 10BA10Ag. Na via de aminoácidos, 
serina hidroximetiltransferases (SHM3 e SHM4) também se mostraram up-reguladas, 
sugerindo ajustes no metabolismo de serina para biossíntese de precursores. Proteínas 
da via do jasmonato, como 12-oxofitodienoato redutases (OPR2 e OPR3), se 
apresentaram up-reguladas, sugerindo papel regulador desse hormônio na 
diferenciação celular em interação com auxinas e citocininas. Já aminotransferases 
(ASP1 e ASP3), associadas à síntese de etileno, foram down-reguladas, reforçando o 
efeito inibitório do AgNOϝ sobre esse hormônio e seu favorecimento à regeneração. 

Assim, a combinação de BA e AgNOϝ (10BA10Ag) apresentou efeitos sobre o acúmulo 
de proteínas relacionadas à fotossíntese, ao metabolismo de aminoácidos, à respiração 
e à sinalização hormonal, sugerindo que essa combinação favorece condições propícias 
à organogênese de novo em P. edulis. 
 
Palavras-chave: maracujazeiro; micropropagação; proteômica. 
 
Agradecimentos: CNPq, CAPES, FAPERJ e UENF.   
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Integração de análises ômicas para identificar a 
influência da metilação do DNA na embriogênese 

somática em mamoeiro (Carica papaya L.) 
 

Karina da Silva Vieira, Roberta Pena da Paschoa, Laura Eliza de Oliveira Alves, Carlos 
Eduardo Assis da Silva, Jennyfer Silva Campos, Lucas Rodrigues Xavier, Vitor Batista 

Pinto, Vicente Vives-Peris, Aurélio Gómez-Candenas, Claudete Santa-Catarina, 
Vanildo Silveira. 

 
Carica papaya é uma das principais frutíferas tropicais cultivadas mundialmente, além 
de se destacar como espécie promissora para estudos de plasticidade celular e 
reprogramação embriogênica. A embriogênese somática é um modelo de totipotência 
que envolve a reprogramação gênica mediada por uma complexa rede regulatória. 
Neste estudo, investigamos a influência de agentes moduladores da metilação do DNA 
por meio de análises temporais da metilação global (GDM), proteômica e do perfil 
hormonal na morfogênese de calos embriogênicos. Calos foram tratados com 5 µM de 
5-azacitidina (5-AzaC) ou 5 µM hidroxiureia (HU) no terceiro subcultivo, sendo avaliados 
até 35 dias. Para GDM foi estabelecida na UENF uma metodologia inédita para 
determinação por espectrometria de massas em MRM, com maior sensibilidade e 
resolução em relação aos métodos convencionais cromatográficos. As análises 
proteômicas e hormonais foram conduzidas por espectrometria de massas bottom-up e 
metabolômica dirigida, respectivamente. As principais alterações na metilação 
ocorreram entre 7 e 14 dias, coincidindo com reprogramações em vias metabólicas 
energéticas e nutricionais. A análise proteômica revelou que 5-AzaC intensificou o ciclo 
TCA, a fosforilação oxidativa e o metabolismo de compostos sulfurados e nitrogenados, 
sugerindo alta demanda metabólica, enquanto HU promoveu alterações mais 
moderadas, voltadas à adaptação e detoxificação. A análise metabolômica dirigida de 
hormônios vegetais mostrou um aumento precoce dos níveis de ácido abscísico (ABA) 
e um pico de ácido indolacético (IAA) aos 14 dias, indicando transições funcionais no 
desenvolvimento embrionário, sugerindo que a interação entre metilação do DNA e 
sinalização hormonal direciona os estágios iniciais de diferenciação. Ácido jasmônico 
(JA) e ácido salicílico (SA) foram identificados como resposta adaptativa celular frente 
à reprogramação epigenética induzida pelo estresse. Essas respostas integradas 
refletiram a reorganização metabólica essencial para restabelecer o equilíbrio celular e 
promover a diferenciação embrionária. Os resultados ressaltam o papel funcional das 
modificações epigenéticas na regulação molecular da embriogênese somática. 
 
Palavras-chave: Epigenética; Proteômica; Hormônios vegetais.  
 
Agradecimentos: Capes, Faperj e CNPq. 
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Embriogênese somática do açaizeiro: análises 
proteômicas e metabolômicas 

 
Jennyfer Silva Campos, Karina da Silva Vieira, Laura Eliza de Oliveira Alves, Carlos 

Eduardo Assis da Silva, André Lucas de Souza Lopes, Claudete Santa-Catarina, 
Vanildo Silveira. 

 
O açaizeiro (Euterpe oleracea L.) é uma palmeira amazônica cujo fruto é considerado 
como ñsuper frutoò devido ¨s propriedades nutritivas e ao uso na alimenta­«o, ind¼stria 
e pesquisa. O Brasil é o principal produtor mundial, com o Pará sendo responsável por 
93% da produção, devido à sua importância econômica, social, ambiental e cultural para 
região. Entretanto, a produção apresenta desafios como baixa germinação das 
sementes, germinação assíncrona, baixa uniformidade genética e problemas de 
fitossanidade. A embriogênese somática surge como alternativa para produção de 
mudas homogêneas, síncronas e geneticamente selecionadas. O objetivo deste estudo 
é estabelecer um protocolo de embriogênese somática em E. oleracea, visando indução, 
regeneração e conversão de embriões somáticos, integrando análises proteômicas e 
metabolômicas para compreender a morfogênese in vitro. Foram utilizados embriões 
zigóticos imaturos de frutos verdes, realizadas desinfestações nos frutos com e sem 

casca. Para indução, foi utilizado meio MS com sacarose (30 g.Lϖ¹) e Phytagel (2 g.Lϖ¹), 
e as auxinas ácido 2-diclorofenóxiacético (2,4-D) e ácido 4-amino-3,5,6-tricloropicolínico 
(Picloram), nas concentrações de 0, 200, 400 e 600 µM, com 10 repetições de 3 
embriões cada, mantidos no escuro por 150 dias. Aos 7 dias, o tratamento controle (sem 
regulador de crescimento) e 200 µM 2,4-D apresentaram sinais de germinação, com 
raízes e folíolos aos 56 dias, o tratamento 400 µM 2,4-D germinou 50% dos explantes. 
Os tratamentos restantes formaram calos a partir de 14 dias, onde o tratamento 600 µM 
2,4-D apresentou maior oxidação. Os tratamentos com Picloram promoveram formação 
de calos com diferentes texturas, com menor oxidação, com destaque para os 
tratamentos 200 e 400 µM, sem apresentar germinação. Após 150 dias, os explantes 
serão transferidos para meio de cultura de maturação para as etapas seguintes, com 
coletas para análises proteômicas e metabolômicas. Espera-se definir a concentração 
e fonte de auxina para o protocolo de embriogênese somática, identificar proteínas-
chave da competência embriogênica e caracterizar o perfil metabólico relacionado à 
morfogênese in vitro. 
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A soja (Glycine max) é uma das leguminosas mais cultivadas e economicamente 
relevantes do mundo, com papel central na alimentação humana e animal, além de 
aplicações industriais como biodiesel e cosméticos. Sua importância para agricultura e 
segurança alimentar cresce continuamente, impulsionada pela demanda por sistemas 
sustentáveis e nutritivos. O desenvolvimento de cultivares mais produtivas, nutritivas e 
resistentes a estresses é um dos principais objetivos do melhoramento genético. Nesse 
contexto, os estudos de associação genômica ampla (GWAS) destacam-se por 
identificar variantes genéticas ligadas a características complexas, apoiando a seleção 
assistida por marcadores. A efetividade desses estudos depende de dados de alta 
qualidade que integrem informações genotípicas, fenotípicas e contextuais de forma 
acessível e reprodutível. Bancos públicos são essenciais para acelerar a tradução de 
descobertas em práticas de melhoramento e apoiar o uso de inteligência artificial. Este 
trabalho apresenta a compilação e curadoria de um conjunto de dados de GWAS para 
Glycine max, reunido a partir de publicações e bancos públicos. O conjunto inclui mais 
de 22.000 registros associando SNPs a fenótipos, organizados em cinco categorias: (i) 
estresses biótico e (ii) abiótico, (iii) maturidade, (iv) características físicas e (v) 
fisiológicas. Os dados, de estudos publicados entre 2014 e 2025, foram organizados em 
tabelas com informações sobre experimentos, SNPs e genes, quando disponíveis, e 
enriquecidos com dados do Soybase. Os dados serão disponibilizados gratuitamente na 
terceira versão do Soybean Expression Atlas (SEA), ampliando o acesso e a reutilização 
pela comunidade científica. Essa integração permitirá relacionar SNPs e genes a dados 
de expressão gênica do SEA, apoiando a identificação de genes promissores e o 
treinamento de modelos de inteligência artificial para seleção de variantes associadas a 
características de interesse. 
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A agricultura sustentável busca alternativas a fertilizantes químicos, e o gênero 
Azospirillum, uma bactéria promotora do crescimento vegetal, é fundamental nesse 
contexto, embora sua aplicação comercial seja restrita a poucas espécies como A. 
brasiliense, contrastando com a vasta diversidade do gênero. Este trabalho teve como 
objetivo realizar uma análise genômica comparativa abrangente de Azospirillum, 
incluindo o sequenciamento de quatro novos isolados, para descrever seu pangenoma, 
reavaliar os limites taxonômicos e identificar o potencial biotecnológico de cepas pouco 
exploradas. A metodologia envolveu o sequenciamento de novos isolados, a curadoria 
de genomas públicos e análises de Identidade Média de Nucleotídeos (ANI), filogenia, 
pangenoma e prospecção de genes de interesse agronômico e de resistência a 
antibióticos. Os resultados revelaram que o limiar de 94% de ANI, em vez do tradicional 
95%, define de forma mais coesa um grande complexo de espécies, denominado aqui 
"complexo A. brasiliense", que agrupa as principais espécies de interesse agrícola (A. 
brasiliense, A. argentinense, A. baldaniorum, A. formosense) e dois dos novos isolados. 
A análise do pangenoma demonstrou que este complexo compartilha um conjunto 
exclusivo de genes acessórios. Notavelmente, genes cruciais para a promoção do 
crescimento, como o ipdC (produção de auxina) e o pqqA (biossíntese de PQQ, cofator 
na solubilização de fosfato), foram encontrados predominantemente neste grupo. A 
identificação deste complexo, que possui alta identidade genômica apesar de distinções 
fenotípicas, sugere que o potencial biotecnológico do gênero permanece subexplorado. 
A presença de genes-chave para promoção de crescimento, aliada a um perfil de 
biossegurança favorável pela ausência de genes de resistência preocupantes, reforça 
o enorme potencial biotecnológico das espécies dentro deste complexo. Nosso estudo 
redefine a compreensão taxonômica de Azospirillum e destaca o complexo A. 
brasiliense como uma fonte promissora de novos candidatos para a formulação de 
bioinoculantes mais diversos e eficazes, impulsionando a agricultura sustentável. 
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A soja (Glycine max) é uma cultura de grande importância mundial devido ao seu alto 
teor de proteína e óleo. No entanto, a variabilidade genética da soja cultivada é limitada, 
o que tem incentivado a busca por genes e alelos em outras espécies do gênero Glycine, 
que inclui espécies anuais (subgênero Soja) e perenes (subgênero Glycine), com 
diferentes histórias evolutivas e resistências a patógenos. Este estudo tem como 
objetivo compreender a conservação e a perda de genes em diferentes tecidos de G. 
max em comparação com espécies silvestres do gênero Glycine e sua relação com a 
emergência de padrões de expressão tecido-específicos na soja cultivada. Para isso, 
foram integrados dados de um pangenoma da base SoyBase 
(https://www.soybase.org/) com uma lista de genes com expressão tecido-específica de 
G. max, obtida do SoyAtlas (https://soyatlas.venanciogroup.uenf.br/). O pangenoma 
analisado inclui 58 genomas, em sua maioria de G. max, além de G. soja e seis espécies 
perenes. Foram investigadas famílias gênicas preservadas na soja cultivada, mas que 
tiveram seus ortólogos perdidos em todas as espécies de soja cultivada. Por meio do 
teste exato de Fisher em espécies silvestres, foram identificados oito tecidos com maior 
enriquecimento em genes não conservados: broto, semente, cotilédone, suspensor, 
tegumento da semente, endosperma, vagem e pecíolo. Em contrapartida, a associação 
entre expressão tecido-específica e conservação em espécies silvestres foi observada 
apenas em raíz, sugerindo a existência de redes regulatórias ancestrais nesse tecido. 
Esses resultados sugerem que os genes perdidos em espécies silvestres foram 
preservados em G. max durante a domesticação e melhoramento, sendo provavelmente 
importantes em características agronômicas Após uma análise hierarquizada dos 
termos de ontologia gênica (GO) associados aos genes de cada tecido, foram obtidos 
51 genes representativos vinculados a processos biológicos relacionados ao 
crescimento e preenchimento da semente. No futuro próximo, pretendemos também 
explorar os genes perdidos em G. max, visando identificar novos genes e alelos para 
reintrodução em programas de melhoramento genético.  
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Estima-se que até 2050 a produção agrícola global precise aumentar em 70% para atender a uma 
população projetada de 9,8 bilhões de pessoas. Além disso, entre 20% e 40% das perdas agrícolas 
são atribuídas a pragas e doenças fúngicas. Embora vitais para a agricultura moderna, o uso 
intensivo de fungicidas sintéticos resulta em toxicidade residual, surgimento de resistência e riscos 
ao meio ambiente e à saúde humana. Nesse contexto, os biofungicidas microbianos, em especial 
os derivados de Bacillus, surgem como alternativas sustentáveis, atuando por meio de mecanismos 
como antibiose e produção de enzimas hidrolíticas. Este trabalho propõe a mineração genômica de 
cepas de Bacillus com potencial biofungicida, sua classificação filogenética e a identificação de 
genes relacionados à atividade antifúngica, biofertilização, resistência a antibióticos e virulência. 
Foram analisados 10.839 genomas disponíveis no GenBank, abrangendo 114 espécies do gênero. 
A qualidade genômica foi avaliada com CheckM e BUSCO. A identidade entre os genomas foi 
estimada com Mash, resultando em um total de 10.276 genomas distribuídos em 85 comunidades. 
Ainda, identificamos 7 grupos com fortes conexões entre comunidades, formando complexos. Para 
delimitar os complexos, utilizamos fastANI, aplicando delimitação específicos, identificando 103 
comunidades. Análise filogenética revelou sua organização em cinco grupos: B. cereus sensu lato, 
B. pumilus, B. amyloliquefaciens, B. licheniformis e B. subtilis. Paralelamente, realizamos uma 
revisão intensiva da literatura e identificamos 129 genes com potencial biofungicida, aqueles 
envolvidos na síntese de lipopeptídeo e enzimas líticas, o que foi corroborado pelo USEARCH e 
antiSMASH, tendo as espécies com maior potencial B. spizizenii, B. velezensis e B. subtilis.  Quase 
todas as espécies mostraram potencial de biofertilização (e.g. aquisição de ferro, aquisição de 
nitrogênio, solubilização de fosfato). Quanto à resistência aos antibióticos, a maioria das espécies 
de B. cereus sensu lato carrega genes relacionados a essa característica, destacando-se o 
mecanismo de alteração do alvo antibiótico. Os genes ligados à virulência concentraram-se 
principalmente nas categorias exotoxinas, invasão e exoenzimas, presentes quase exclusivamente 
no grupo Bacillus cereus sensu lato. A identificação de cepas candidatas ao biocontrole visa a 
promover o desenvolvimento de bioinsumos agrícolas, contribuindo para práticas sustentáveis 
alinhadas com os Objetivos de Desenvolvimento Sustentável da ONU. 
Palavras-chave: Bacillus, biofungicida, biofertilização, resistência a antibióticos, virulência.  
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A soja [Glycine max (L.) Merr] é extensivamente estudada por sua enorme relevância 
agronômica, que por sua vez está relacionada ao seu alto teor de óleo e proteína nos 
grãos. O acúmulo desses nutrientes é inversamente proporcional, i.e., o aumento no 
acúmulo de óleo reduz o de proteína e vice-versa. Portanto, elucidar as bases genéticas 
dessas características é essencial para melhorar a qualidade nutricional da soja. Neste 
estudo, integramos dados ômicos e genéticos para identificar genes promissores 
relacionados ao aumento do teor de proteína nos grãos de soja. A partir da literatura 
primária e de dados do Soybase.org, identificamos regiões de QTL (Quantitative Trait 
Loci) de SNPs (Single Nucleotide Polymorphism) e regiões sob pressão seletiva 
(selective sweeps) associadas ao teor de óleo e proteína na soja. Com base no genoma 
de referência (Glycine_max_Wm82.a4.v1) encontramos 33.293 genes nos intervalos de 
QTL, 5.624 em regiões de selective sweeps relacionados à domesticação e 
melhoramento e 1.150 SNPs associados às características de interesse. 
Posteriormente, identificamos oito genes codificadores de proteínas de armazenamento 
nos grãos, além de genes candidatos para favorecer a biossíntese de proteína, por meio 
da literatura. A partir da integração de dados de RNA-Seq, observamos que esses genes 
são preferencialmente expressos durante a maturação média das sementes, uma fase 
crucial para o acúmulo de proteínas e óleo. Analisamos a coexpressão desses genes 
candidatos e dos oito genes codificadores de proteínas de armazenamento utilizando o 
pacote BioNERO. Em seguida, associamos esses dados aos previamente integrados 
(QTL e selective sweeps), o que possibilitou a priorização dos candidatos mais 
promissores. Nossos resultados sugerem que a integração de dados promova avanços 
significativos nos estudos sobre a qualidade nutricional da soja, identificando genes-alvo 
para seu aprimoramento genético. 
 
Palavras-chave: Proteínas de armazenamento, QTL, GWAS, Melhoramento, RNA-
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A família de genes CHS codifica a enzima chalcona sintase, responsável por iniciar a 
síntese de flavonoides, um grupo de metabólitos secundários com funções protetoras, 
incluindo fitoalexinas antimicrobianas produzidas em resposta a infecções. Neste 
estudo, foi relatada a identificação de 11 genes CHS (SlCHS), distribuídos em cinco dos 
doze cromossomos do genoma do tomate (Solanum lycopersicum). Análises 
filogenéticas os arguparam em cinco clados, que exibem diferenças estruturais em dez 
motivos conservados; observou-se ainda a alta  diverg°ncia nas regi»es terminais (å210 
aminoácidos na porção N-terminal e å100 amino§cidos na C-terminal). A estrutura 
gênica (número de éxons e íntrons) é estável dentro dos clados, exceto para SlCHS11 
(clado 1). Além disso, oito genes de S. lycopersicum apresentam ortologia com Glycine 
max e Arabidopsis thaliana, enquanto três parecem resultar de eventos de duplicação 
na família CHS da linhagem de S. lycopersicum. As predições de localização subcelular 
indicam predominância no citoplasma, membrana plasmática e cloroplasto, sem 
presença de peptídeo sinal nas 11 proteínas. A análise de ontologia gênica (GO) sugere 
envolvimento principal em atividades de aciltransferase e processos biossintéticos 
coerentes com a rota de flavonoides, com possível participação em interações com 
membranas e vias de ácidos graxosðindicando integração à regulação metabólica de 
compostos secundários protetores. Este panorama da família CHS em S. lycopersicum 
fornece bases para compreender a conservação funcional e a diversificação evolutiva 
desses genes, apoiando futuras investigações funcionais e aplicações em 
melhoramento. 
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A soja (Glycine max) é uma das culturas agrícolas mais relevantes do mundo, tanto pela 
importância econômica quanto pelo valor nutricional. Entre os estresses abióticos que 
comprometem seu desempenho, a seca se destaca como o principal fator. Entre as 
estratégias biotecnológicas emergentes para mitigar estresses abióticos, destacam-se 
os microRNAs (miRNAs) e os micropeptídeos (miPEPs), pequenas moléculas 
regulatórias envolvidas na resposta ao estresse em plantas. Este trabalho tem como 
objetivo avaliar os efeitos da aplicação exógena de miRNAs e de seus miPEPs preditos 
em plântulas de soja submetidas a estresse osmótico induzido por manitol. As sementes 
de soja foram esterilizadas e distribuídas em placas de 12 poços. Cada poço recebeu 5 
µg de miRNA , permanecendo em B.O.D. a 28 °C até 3 horas após embebição (3 HAE). 
Em seguida, as sementes foram transferidas para tubos contendo 20 mL de meio 
Murashige e Skoog (MS) 1/10, com ou sem manitol (150 mM) para indução de estresse 
osmótico, mantendo-se por 12 dias a 28 °C e fotoperíodo 12/12 h. Dois  miRNAs 
sintéticos foram testados em quatro condições: controle, miRNA, manitol e manitol + 
miRNA. Foram realizadas análises fenotípicas (comprimento, massa fresca e seca das 
respectivas partes aéreas e raízes) para avaliação do impacto fisiológico dos 
tratamentos. Os dados indicam que o miRNA sintético 1, isoladamente, favorece o 
crescimento radicular e, sob estresse, atenua as perdas de comprimento e biomassa, 
possuindo efeito mitigador. Já o miRNA sintético 2 reduz comprimento e biomassa na 
ausência de estresse, mas, na presença de manitol, promove incrementos de biomassa, 
principalmente no sistema radicular. Esses resultados sugerem potencial para o uso 
dessas moléculas como ferramentas biotecnológicas, indicando possíveis efeitos dos 
miRNAs na promoção de crescimento ou mitigação do estresse. 
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Rhizoctonia solani é um patógeno oportunista fúngico que afeta diversas plantas. R. 
solani pertence à ordem Cantharellales e é classificado em subespécies 
reprodutivamente isoladas, agrupadas em Grupos de Anastomose (AG). Esses AGs 
baseiam-se na capacidade de fusão de hifas entre isolados. R. solani se propaga 
comumente por meio dos escleródios, que são estruturas de resistência compostas por 
hifas compactadas que garantem a sobrevivência do fungo. Dessa forma, identificar os 
genes cruciais para o desenvolvimento e crescimento dessas estruturas pode contribuir 
para o controle da infecção em plantas. A genômica comparativa surge como uma 
ferramenta importante, que permite identificar genes associados à formação de 
escleródios a partir da comparação entre R. solani e outros fungos. Este trabalho tem 
como objetivo analisar genomas de R. solani por meio de genômica comparativa, 
visando elucidar estratégias de patogenicidade e formação de escleródios. Para isso, 
foram obtidos genomas disponíveis no banco de dados GenBank, que passaram por 
filtragem com o software BUSCO. A inferência filogenética foi realizada com os 
softwares OrthoFinder e IQTREE2. Funannotate foi utilizado para a anotação dos genes. 
A análise de CAZymes foi conduzida com o DBCan3, e a análise de expansões e 
contrações gênicas, com o software CAFE5. Os resultados mostram que R. solani 
apresenta maior quantidade de quatro enzimas relacionadas à via da quitina, 
fundamental na formação de escleródios, reforçando a importância dessa via metabólica 
para a sobrevivência e patogenicidade do fungo. Diversos genes estão sob expansão, 
incluindo um fator de patogenicidade similar à Egh16. Na literatura, a ação deste fator 
de patogenicidade tem sido descrita em outros fungos fitopatógenos e está associada à 
função de formação de lesão e penetração do hospedeiro. Até o momento, nossos 
resultados mostram indícios de como R. solani infecta seus hospedeiros e resiste no 
ambiente ao nível genômico. 
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A família Fabaceae, conhecida como leguminosas, constitui um grupo monofilético 
distribuído globalmente, incluindo espécies de relevância agrícola e nutricional, como 
amendoim (Arachis hypogaea), grão-de-bico (Cicer arietinum), soja (Glycine max), 
feijão-comum (Phaseolus vulgaris) e ervilha (Pisum sativum). Essas espécies são 
importantes fontes de carboidratos, proteínas e lipídios; estes atuam como 
componentes estruturais de membranas, moléculas de sinalização e reservas 
energéticas. Entre as leguminosas, o teor de óleo nas sementes varia amplamente 
(å1%ï50%) e é armazenado principalmente como triacilgliceróis (TAG). A síntese de 
TAG dá-se pela via de Kennedy e rotas alternativas mais complexas. Apesar dos 
avanços, ainda existem lacunas sobre como a biossíntese e a degradação de TAGs são 
reguladas entre espécies, especialmente durante o enchimento de grãos. Compreender 
os mecanismos genéticos desse processo é estratégico para subsidiar programas de 
melhoramento do conteúdo de óleo. Este trabalho objetiva identificar a expressão gênica 
de famílias relacionadas à biossíntese e degradação de TAGs nas cinco espécies 
mencionadas. Foram utilizadas amostras de RNA-Seq do Sequence Read Archive 
(SRA) por meio do SRA Toolkit, inicialmente para C. arietinum (74 amostras). O pré-
processamento foi realizado com fastp e MultiQC, e a quantificação com Salmon, tendo 
como referência o transcriptoma não redundante de C. arietinum no banco PLAZA 5.0. 
As famílias gênicas relacionadas ao metabolismo de TAGs foram previamente 
identificadas pelo grupo. Até o momento, concluímos a filtragem e a quantificação da 
expressão para C. arietinum, o que permitirá consolidar um pipeline robusto para análise 
das demais espécies. Espera-se identificar genes candidatos altamente expressos em 
famílias homólogas, possibilitando discutir marcadores moleculares aplicáveis ao 
melhoramento genético e avançar na compreensão da complexidade metabólica de 
cada espécie no metabolismo de TAG. 
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A soja (Glycine max), leguminosa da família Fabaceae, é de alta relevância econômica e 
nutricional. O Brasil é seu maior produtor mundial, reforçando o papel do país na 
segurança alimentar global. Embora a produção seja em grande escala, as perdas na 
cultura pelo aumento de eventos de seca, exigem estratégias que ampliem a tolerância 
ao estresse abiótico. Entre essas abordagens destaca-se o seedling priming, técnica que 
consiste na pré- exposição controlada de plântulas, capazes de induzir respostas 
adaptativas, potencialmente mediadas por regulações epigenéticas como a metilação do 
DNA. Neste contexto, o hipometilante 5-azacitidina (5-azaC), inibidor de DNA 
metiltransferases, é empregado para provocar reprogramações epigenéticas que possam 
modular a resposta de plantas ao estresse. Com intuito de revelar o impacto da metilação 
do DNA em cultivares de soja submetidas ao seedling priming quanto à tolerância à seca 
sob estresse osmótico, sementes de soja foram desinfetadas e germinadas em meio MS, 
contendo 25µM de 5-azaC que foi aplicado como priming por quatro dias. Posteriormente, 
as plântulas foram transferidas para meio líquido suplementado com 150 mM de manitol 
para indução do estresse osmótico por seis dias. Foram avaliados comprimento da parte 
aérea e raízes, massa fresca e seca, raízes laterais, além de investigar teores de clorofila 
e de carotenoides. O tratamento de 5-azaC e de 5-azaC + manitol, reduziu 
significativamente o desenvolvimento radicular, afetando especialmente o comprimento e 
o surgimento de raízes laterais, enquanto o tratamento somente com manitol não 
apresentou efeito significativo. No comprimento da parte aérea, houve uma diminuição 
em todos os tratamentos em relação ao controle. Adicionalmente, observou-se que no 
tratamento 5-azac + manitol, gerou maior acúmulo de clorofila a / b e carotenoides, 
sugerindo que o priming aumenta a biossíntese cloroplastidial e de ABA em plântulas. 
Esses achados sugerem que o priming com 5-azaC melhora o vigor das plântulas no 
estresse osmótico, possivelmente associado à ativação de vias reguladas por metilação 
do DNA, além de destacar o seedling priming como estratégia para modular respostas 
adaptativas ao estresse osmótico em soja. 
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A cultura do mamoeiro (Carica papaya L.) apresenta grande relevância econômica no 
Brasil, mas enfrenta limitações como segregação sexual. A embriogênese somática 
surge como alternativa promissora para a clonagem de plantas hermafroditas e 
produção de mudas geneticamente uniformes, mas sua aplicação comercial ainda é 
restrita devido à complexidade dos mecanismos moleculares envolvidos. Entre os 
reguladores epigenéticos, as histonas deacetilases (HDACs) desempenham papel 
central na aquisição da competência embriogênica, sendo moduladas por modificações 
pós-traducionais e pela ação de inibidores específicos. Entretanto, pouco se sabe sobre 
sua atuação no mamoeiro. Esta proposta tem como objetivo elucidar as redes de 
proteínas moduladas por HDACs durante a embriogênese somática de mamoeiro e 
avaliar o efeito do butirato de sódio como inibidor epigenético na indução e maturação 
dos embriões somáticos. Para isso, calos embriogênicos serão estabelecidos a partir de 
embriões zigóticos imaturos da cv. Golden e cultivados em meio MS suplementado com 
diferentes concentrações de butirato de sódio, em associação ou não ao 2,4-D. 
Amostras serão analisadas por estratégias integrativas de transcriptômica e proteômica 
(LC-ESI-MS/MS), visando identificar HDACs diferencialmente expressos, proteínas 
quinases e fatores de transcrição regulados pelos tratamentos. Paralelamente, a 
expressão gênica será validada por qRT-PCR, e as interações proteína-proteína serão 
mapeadas para a construção de redes regulatórias associadas à reprogramação celular. 
Espera-se identificar genes e proteínas de HDACs envolvidos em diferentes etapas da 
embriogênese somática, determinar o efeito dose-dependente do butirato de sódio na 
competência embriogênica e definir concentrações capazes de otimizar a maturação 
dos calos. Os resultados fornecerão bases moleculares para protocolos aprimorados de 
micropropagação e potenciais alvos para engenharia genética, além de contribuir para 
o avanço do conhecimento em regulação epigenética da embriogênese somática. 
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A soja (Glycine max), leguminosa da família Fabaceae e de alto valor econômico, é 
amplamente afetada por estresses abióticos, tendência agravada pelas mudanças 
climáticas. Mecanismos epigenéticos podem modular a expressão gênica e favorecer a 
adaptação a ambientes adversos, ampliando a sobrevivência. Entender essas relações 
é crucial para desenvolver estratégias biotecnológicas, como o seed priming, que visa 
aumentar a tolerância a condições de estresse. Com intuito de revelar o impacto do 
butirato de sódio (NaB), um inibidor de histona desacetilase (HDAC) que modula a 
regulação gênica, esta pesquisa investigou a ação do NaB em plântulas de soja. As 
sementes foram pré-germinadas em 10mL de uma concentra­«o de 200ɛM em placas 
de petri por 5 horas, logo após foram transferidas para tubos de ensaio contendo 20 mL 
de meio MS 1ù10 for­a, para induzir o estresse osm·tico foi utilizado 150mM de manitol. 
Após o período de 10 dias foram avaliados comprimento, raízes laterais, biomassa e 
teores cloroplastidiais. Os tratamentos produziram perfis contrastantes de 
desenvolvimento. O NaB isolado estimulou o sistema radicular, elevando o comprimento 
da raiz principal, o número de raízes laterais e a biomassa fresca e seca. O manitol, por 
sua vez, suprimiu esses mesmos parâmetros, condizente com estresse osmótico. O 
tratamento NaB+manitol promoveu recuperação significativa das métricas radiculares, 
sugerindo efeito mitigador do NaB frente ao estresse. No componente cloplastidial, o 
NaB sozinho não diferiu do controle em clorofila a/b e carotenoides, mas na presença 
de manitol, as taxas desses pigmentos aumentaram, indicando perfil funcional do 
aparelho fotossintético sob estresse. Dessa forma, sugerisse que o butirato de sódio 
ameniza os impactos fenotípicos ocasionados pelo estresse, sendo uma ferramenta 
promissora na utilização de seed priming. 
   
Palavras-chave: Butirato de sódio; Estresse abiótico; Glycine max. 
 
Agradecimentos: UENF e CNPq. 
 
  



 

43 
 

Respostas dose-dependentes de 2,4-D na indução de 
calos embriogênicos em Carica papaya L 

 
Daniel Dastan Rezabala Pacheco, Lucas Rodrigues Xavier, Roberta Pena da 

Paschoa, Carlos Eduardo Assis da Silva, André Lucas de Souza Lopes, Claudete 
Santa-Catarina, Vanildo Silveira 

 
Carica papaya L. é uma frutífera tropical de alto valor econômico, cuja produção 
comercial depende de plantas hermafroditas. Como a determinação do sexo ocorre 
apenas meses após a semeadura, há aumento de custos e descarte de plantas 
femininas. A embriogênese somática (ES) constitui uma alternativa viável para a 
clonagem de plantas hermafroditas, permitindo a produção de embriões somáticos 
uniformes, além de servir como sistema modelo para estudos moleculares. O ácido 2,4-
diclorofenoxiacético (2,4-D) é amplamente utilizado para indução da ES, embora sua 
concentração ideal varie conforme a espécie e o contexto experimental. Neste estudo, 
investigamos respostas morfológicas e proteômicas de embriões zigóticos de C. papaya 
expostos a diferentes concentrações de 2,4-D (0; 0,2; 2; 20 e 200 µM). As avaliações 
morfológicas mostraram que apenas 20 µM promoveu a formação de calos 
embriogênicos aos 14 dias, enquanto concentrações elevadas (200 µM) atrasaram ou 
inibiram o processo. A análise proteômica Bottom-up, realizada no sétimo dia, identificou 
1168 proteínas, das quais 726 exibiram acúmulo diferencial (DAPs). Proteínas 
associadas à resposta à auxina (CAND1 e PIN1-2), metabolismo de carboidratos 
(GRF2, GRF3, GRF8 e GRF12), biossíntese de aminoácidos (SAM1), embriogênese 
(SKP1A e SKP1B) e transporte de prótons (VDACs e VHA) foram reprimidas em 200 
µM, indicando que o seu excesso compromete vias essenciais ao desenvolvimento 
embrionário. Em contrapartida, proteínas associadas à aquisição da competência 
embriogênica como CSP2, MIRO1 e eIF-3 foram acumuladas em concentrações 
intermediárias (20 µM). A análise funcional (GO/KEGG) confirmou a repressão de vias 
metabólicas e energéticas em 200 µM, acompanhada por respostas limitadas de 
estresse. Foram identificadas nove proteínas regulatórias, bem como mecanismos 
epigenéticos, relevantes para a indução de calos. Assim, 20 µM de 2,4-D ativa vias 
essenciais à embriogênese, enquanto doses elevadas induzem um perfil proteômico 
associado ao estresse, oferecendo base para melhorar protocolos em C. papaya. 
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O gênero Herbaspirillum, descrito pela primeira vez em 1986, compreende bactérias 
diazotróficas endofíticas com notável potencial biotecnológico para a agricultura, devido 
à sua capacidade de promoção de crescimento vegetal (PGP) por mecanismos como a 
produção de fitohormônios, síntese de sideróforos, solubilização de minerais e, 
principalmente, pela fixação biológica de nitrogênio. Algumas espécies, como H. 
seropedicae, se destacam pela colonização endofítica de gramíneas de interesse 
agrícola, como arroz e milho, o que as torna relevantes para a agricultura sustentável. 
Apesar de sua importância, a diversidade genômica do gênero permanece 
subexplorada, com os bancos de dados públicos apresentando vieses para poucas 
espécies, como H. seropedicae. Assim, este estudo busca realizar uma análise 
genômica comparativa e sistemática do gênero Herbaspirillum, para elucidação de sua 
filogenia, identificação de genes-chave relacionados a PGP, e caracterização de seu 
pangenoma, através da integração de genomas públicos com isolados recém-
sequenciados da coleção da UENF. Para isso, foram obtidos 262 genomas do banco de 
dados NCBI, que passaram por um controle de qualidade utilizando as ferramentas 
CheckM2 e BUSCO. Após a remoção de genomas com completude inferior a 90% em 
ambas ferramentas, o conjunto refinado de 130 genomas passou pela análise de 
Identidade Média de Nucleotídeos (ANI) através da ferramenta Pyani para a 
confirmação da identidade taxonômica dos genomas remanescentes. Os resultados 
preliminares permitiram a construção de uma robusta árvore filogenética a partir de 
genes ortólogos de cópia única, identificados com o OrthoFinder. Esta investigação 
aprofunda o conhecimento sobre a evolução e a diversidade funcional do gênero 
Herbaspirillum, fornecendo uma base sólida para a seleção de novas cepas com alto 
potencial para o desenvolvimento de bioinoculantes mais eficientes e específicos, 
contribuindo para o avanço da biotecnologia agrícola. 
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A epigenética exerce um papel crucial no desenvolvimento vegetal e nas respostas a 
estímulos ambientais. Entre as marcas epigenéticas conservadas em plantas, as 
modificações de histonas exercem uma função crucial para a regulação da expressão 
gênica. Essas modificações, como metilação, acetilação, ubiquitinação e fosforilação, 
ocorrem predominantemente nas caudas N-terminais das histonas e modulam a 
acessibilidade a cromatina. A acetilação de histonas é particularmente relevante para o 
desenvolvimento das plantas. A inibição das histonas desacetilase (HDACs) promove a 
hiperacetilação, aumentando a acessibilidade dos genes à maquinaria transcricional. O 
butirato de sódio (NaB) é um inibidor da HDACs utilizado para induzir esse estado. O 
objetivo deste estudo foi avaliar o efeito da desacetilação de histonas no 
desenvolvimento de sementes de milho desinfestadas (SD) com hipoclorito e não 
desinfestadas (SND), por meio da aplicação do NaB. Seis dias após a embebição (6 
DAE), realizaram-se análises fenotípicas da parte área e das raízes e, em seguida, a 
extração e quantificação de pigmentos cloroplastidiais. Utilizou-se NaB 0,2mM. As 
variáveis comprimento (cm), massa fresca (g) e massa seca (g) foram mensuradas em 
delineamento inteiramente casualizado (DIC). Os teores de clorofila, a clorofila b e 
carotenóides foram determinados por espectrofotometria. Aos 6 DAE, observou-se 
redução do comprimento da parte aérea e das raízes nas plântulas SND não tratadas. 
Em contraste, as plântulas tratadas com NaB, especialmente as SD, apresentaram 
maiores comprimentos da parte aérea e das raízes, além de teores superiores de 
clorofila a, clorofila b e carotenóides. Esses resultados indicam que o NaB favorece o 
desenvolvimento de plântulas SD. Ademais, sugerem que a interação entre o 
microbioma residente e a regulação epigenética podem estar relacionados ao 
desenvolvimento das plântulas de milho, recomendando-se estudos adicionais para 
esclarecer o impacto do tratamento SD e NDS com NaB sobre a regulação epigenética 
e a comunidade microbiana.  
 
Palavras-chave: Epigenética; Desacetilação de Histonas.; Butirato de sódio (NaB). 
 
Agradecimentos: UENF e LQFPP 
  



 

46 
 

Modulação epigenética associada à deposição de 
calose em plântulas de soja (Glycine max) sob 

estresses bióticos 
 

Giulia Bousquet da Silva Pinto, Felipe Cruz de Paula, Maysa Lourenço Benvino, 
Lairton da Cruz Slva, Clicia Grativol 

 
As mudanças climáticas afetam a produtividade das plantas ao induzir estresses 
abióticos e bióticos. A metilação do DNA tem sido associada à tolerância vegetal a 
patógenos, influenciando a remodelação da parede celular e o acúmulo de proteínas de 
defesa. Neste estudo, investigamos o papel da metilação do DNA em plântulas de soja 
submetidas ao peptídeo bacteriano flg22 e ao fungo patogênico Sclerotium rolfsii. As 
plântulas foram cultivadas por sete dias na presença de 25 µM do inibidor de metilação 
5-azacitidina (5-azaC) e, posteriormente, transferidas para meio líquido contendo flg22 
por 24 horas. O tratamento com 5-azaC reduziu o número de raízes laterais em 
comparação aos controles. A deposição de calose, avaliada por fluorescência após 
coloração com azul de anilina, foi maior em raízes e parte aérea tratadas com a 
combinação 5-azaC + flg22. A microscopia confirmou esse aumento, sugerindo indução 
de calose por ambos os tratamentos. Além disso, a expressão dos genes GSL4 e 
GSL21, envolvidos na síntese de calose, também se elevou no tratamento 5-azaC + 
flg22. Para avaliar o efeito do 5-azaC sobre o crescimento de S. rolfsii, o fungo foi 
cultivado em meio BDA com diferentes concentrações do inibidor, sem apresentar 
inibição. Plântulas inoculadas com S. rolfsii na presença de 5-azaC exibiram maior 
comprimento e massa fresca da parte aérea, indicando um efeito benéfico do 5-azaC 
sob estresse biótico. Observou-se que a cultivar BRS184 é mais sensível ao inibidor, 
motivo pelo qual a concentração foi reduzida para 10 µM. Nessa condição, verificou-se 
que, na raiz, o tratamento 5-azaC + S. rolfsii resultou em menor massa fresca em relação 
a S. rolfsii isolado, sem diferença significativa na massa seca. Na parte aérea, a massa 
seca permaneceu inalterada entre os grupos, apesar da redução na massa fresca. Os 
próximos passos incluem a análise da expressão gênica relacionada à biossíntese de 
calose em plântulas tratadas com flg22 e S. rolfsii. Esses resultados contribuem para a 
compreensão do papel da metilação do DNA na defesa vegetal. 
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A soja (Glycine max) é uma cultura de elevada relevância agroindustrial, com aplicações 
na alimentação humana, animal e na bioindústria. Seu genoma foi moldado por dois 
eventos de duplicação completa (Whole Genome Duplication - WGD), sendo um deles 
exclusivo do gênero Glycine, o que expandiu o repertório gênico e favoreceu sua 
adaptabilidade. Genes duplicados podem seguir diferentes trajetórias evolutivas, como 
a neofuncionalização, na qual novas funções são adquiridas em relação ao gene 
ancestral. Embora os efeitos das duplicações genômicas sejam reconhecidos em 
plantas, o impacto sobre os fatores de transcrição (FTs), centrais na regulação da 
expressão gênica e adaptação da soja, ainda é pouco explorado. A retenção e 
especialização de FTs duplicados são fundamentais para diversificar as redes 
regulatórias, influenciando a capacidade adaptativa e o potencial produtivo da cultura. 
Neste estudo, foram analisados 3.711 FTs da soja, caracterizando padrões de 
duplicação a partir da integração de dados das bases PlantTFDB, PLAZA e 
DoubleTrouble, aliados a amostras de RNA-Seq do Soybean Expression Atlas. Por meio 
de abordagens computacionais em R, associou-se tipos de duplicação a padrões de 
expressão gênica. Foram identificados 363 FTs com expressão tecido-específica, 
distribuídos em 38 das 58 famílias de FTs, com destaque para WRKY, envolvida em 
diferenciação celular e resposta a estresses abióticos. A análise global em 14 tecidos 
mostrou que MADS-box tem expressão preferencial em flores, enquanto fatores com 
domínios zinc-finger exibem padrão mais generalista. Estudos recentes também 
revelam que genes duplicados apresentam maior número de regiões de início de 
transcrição e menor especificidade tecidual, contribuindo para a diversificação funcional 
e adaptabilidade da soja. Esses resultados reforçam a importância das duplicações 
gênicas e da regulação transcricional na evolução dos FTs, ampliando o potencial de 
melhoramento da cultura. 
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O ciclo celular em plantas e animais é semelhante, passando por interfase, mitose 
e citocinese. No entanto, há diferenças importantes, especialmente na citocinese. As 
plantas modulam sua fisiologia e morfologia em resposta a estresses bióticos e 
abióticos, exigindo coordenação entre o ciclo celular e mecanismos moleculares de 
percepção ambiental. Avanços nessa área podem gerar variedades resistentes, 
mitigando os efeitos das mudanças climáticas na agricultura. Complexos proteicos 
participam desses mecanismos em diferentes etapas do ciclo celular. MAD1 e MAD2 
são proteínas fundamentais no ponto de controle mitótico (Spindle Assembly Checkpoint 
- SAC), que garante a correta segregação dos cromossomos. O SAC impede a 
progressão prematura para a anáfase, assegurando o correto alinhamento dos 
cromossomos ao fuso mitótico. Em humanos, falhas nesse controle podem causar 
aneuploidia, condição associada a doenças como o câncer. Embora bem estudado em 
animais, o funcionamento do complexo MAD1-MAD2 em plantas ainda é pouco 
explorado. Nossos resultados sugerem que esse complexo pode interagir com proteínas 
como MAP kinases e 14-3-3, ligadas à resposta a estresses. Este estudo visa 
compreender a formação do complexo MAD1-MAD2 em Arabidopsis thaliana e 
Phaseolus vulgaris, identificando proteínas interativas. Os genes MAD1 e MAD2 
adquiridos comercialmente serão clonados nos vetores pET28a e pET20b, expressos 
em BL21 (DE3) e purificados por cromatografia de afinidade a níquel. As etapas serão 
monitoradas por eletroforese em gel de agarose e acrilamida. As proteínas serão 
testadas para interação do tipo proteína-proteína contra extratos proteicos de calos de 
Arabidopsis thaliana induzidos. Por fim, essa pesquisa busca contribuir para o 
preenchimento de lacunas na compreensão dos mecanismos de controle do ciclo celular 
vegetal e contribuir com o conhecimento para o desenvolvimento de novas variantes 
resilientes aos diferentes tipos de estresses bióticos e abióticos. 
 
Palavras-chave: Ciclo Celular, MAD1, MAD2 
 
Agradecimentos: Agradeço à UFRJ pelo suporte institucional, ao CNPq pelo apoio à 
pesquisa e à FAPERJ pelo incentivo fundamental ao desenvolvimento deste trabalho.  
  



 

49 
 

Sequenciamento de genoma completo de baixa 
cobertura (LP-WGS) de baunilhas brasileiras 

 
Tibério da Silva Vale, Ana Luíza Atella, Luís Willian Arge, Márcio Alves Ferreira, 

Andrea Furtado Macedo 
 
A baunilha natural é uma das especiarias mais caras do mundo. Porém, decorrente de 
erosão gênica, a espécie mais cultivada, V. planifolia, apresenta grandes dificuldades 
de cultivo. Assim, atenção tem sido dada a seus parentes silvestres, que podem fornecer 
aromas, apresentar maior diversidade gênica e fenotípica. Assim, este trabalho busca 
caracterizar genomicamente 11 espécies de baunilhas silvestres brasileiras aromáticas. 
Para isto, amostras das espécies nativas foram coletadas e tiveram seu DNA extraído 
e purificado para sequenciamento de genoma completo de baixa cobertura (LP-WGS). 
DNAs de alto peso molecular foram extraídos de folhas de um indivíduo por espécie, 
como descrito a seguir: folhas de cada espécie foram maceradas em N2 líquido;  1 a 3 
gramas de macerado de cada acesso foi então adicionado a 5 ml de tampão de extração 
(TE) contendo álcool isoamílico, CTAB, EDTA e clorofórmio. Após, a suspensão 
resultante foi vortexada e centrifugada, sendo os sobrenadantes isolados, e nestes foi 
adicionado isopropanol absoluto. Após repouso a -20°C, foram feitas novas 
centrifugações, descartando os sobrenadantes e reservando os pellets. Estes foram 
lavados 2x a 4x com etanol 70% e secados e ressuspendidos em de tampão de eluição 
+ RNAse. Após, foram incubados a 37°C para degradação de RNAs remanescentes. 
Foi feita adição extra de EDTA ao processo com base em Munch et al. (2019) para 
dissolver cristais de oxalato de cálcio que interferiam na quantificação de DNA via 
espectrofotometria. Os DNAs foram enviados para sequenciamento pela empresa 
Azenta em plataforma Illumina na configuração 2x 150bp. As bibliotecas de 
sequenciamento foram inicialmente submetidas a remoção de bases de baixa qualidade 
e de adaptadores com o software fastp. Subsequentemente, as bibliotecas foram 
mapeadas contra o genoma de V. planifolia com o software bwa-mem. A chamada de 
variantes, SNPs e Indels, foi feita com bcftools mpileup e call. Bcftools foi também usado 
para remover variantes de baixa qualidade e com excesso de dados perdidos. Plink foi 
usado para remover SNPs com alta correlação/ligação e para computar a distância 
genética e o PCA. Os resultados foram graficamente visualizados em R. Foi produzida 
uma filogenia preliminar, que resolveu relações conhecidas entre algumas das espécies, 
mas com menor precisão para grupos mais basais. Novos tratamentos são planejados 
com os dados, juntamente à adição de dados já publicados de outros autores. 
 
Palavras-chave: Vanilla; LP-WGS; Whole genome sequencing 
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RESUMO  
 
Euterpe edulis, conhecida com palmeira juçara é nativa da Floresta Atlântica e 
apresenta grande potencial econômico e nutricional. Entretanto, esta espécie apresenta 
limitações para estabelecimento de mudas em plantios comerciais devido a sua baixa 
tolerância a estresses bióticos e abióticos. Sendo assim, entender modificações 
epigenéticas podem auxiliar no melhoramento genético da espécie. Diante disso, este 
estudo investigou como diferentes condições de cultivo (irrigação e três níveis de 
sombreamento) influenciaram os padrões de metilação global do DNA em mudas de 
juçara. A maior taxa de metilação foi observada nas plantas submetidas ao menor nível 
de sombreamento (25%) para o tratamento sem irrigação com valores acima de 80% de 
5-mC. Para as porcentagens de cobertura de 50% e 75% houve variação tanto entre 
dos tratamentos, quanto dentro de cada um deles. Os resultados demonstraram que o 
sombreamento exerceu efeito significativo (p = 0,000183), com as maiores taxas de 
metilação registradas sob menor sombreamento (25%), revelando uma resposta 
adaptativa ao estresse. A irrigação isoladamente não mostrou influência significativa. 
Os achados indicam que a modulação epigenética através do manejo do sombreamento 
pode representar uma estratégia promissora para o cultivo e conservação desta 
espécie. 
 
Palavras-chave: 5-metilcitosina; Epigenética; Sombreamento. 
 
INTRODUÇÃO  
 

Euterpe edulis é nativa da Floresta Atlântica, popularmente conhecida como 
palmeira juçara. Esta espécie apresenta o status de ameaçada de extinção devido ao 
desmatamento e à exploração ilegal do seu palmito que resulta na morte da planta 
(MARTINELLI e MORAES, 2013). Apesar disso, a espécie apresenta um potencial 
bioeconômico para diferentes setores, como por exemplo, o alimentício e farmacêutico, 
uma vez que seus frutos apresentam características físicas e nutricionais interessantes, 
como alto teor de ácidos graxos, minerais, fibras, antocianinas, flavonoides e ácidos 
fenólicos (SCHULZ et al., 2016; CARVALHO et al., 2020). Estas caractetísticas podem 
ser utilizada como uma estratégia de conservação pelo uso, tornando-a um atrativo para 
ascensão no mercado da fruticultura (SCHULZ et al., 2016). 

 Considerando o potencial que a espécie apresenta, faz-se necessário 
viabilização do uso comercial para garantir a conservação da espécie, de modo a 
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possibilitar o plantio em grande escala. Entretanto, a expansão do cultivo de E. edulis 
para diferentes regiões do Brasil esbarra em diversos fatores que ainda dificultam o 
plantio, entre eles, informações sobre o manejo adequado e estabelecimento de mudas 
(SANTOS et al., 2007). Diferente do Açaí da Amazônia (Euterpe oleracea) que 
apresenta maior rusticidade, a palmeira juçara requer condições de plantio adequada, 
principalmente no que diz respeito a tolerância a estresses bióticos e abióticos. Neste 
sentido, estabelecer condições ideais para o cultivo e compreender os mecanismos que 
conferem tolerância aos estresses ambientais em E. edulis são fundamentais, visto que 
ainda não estão determinadas (CANAL et al., 2023). 

As plantas possuem diferentes tipos de mecanismos para tolerância a estresse. 
Caracterizá-los epigeneticamente possibilita estimar a contribuição relativa de ambos os 
processos na formação dos fenótipos observados (MARTINS, 2018). Os estudos 
epigenéticos permitem avaliar como o manejo e os estresses bióticos e abióticos que 
plantas são submetidas durante os estádios iniciais de desenvolvimento podem alterar 
o padrão de expressão gênica sem promover modificações na sequência de DNA (AZIZ; 
BAROZAI, 2018). As alterações na sequência de DNA modulam a expressão de genes 
através de metilação do DNA, que consiste na ligação de um grupo metil (-CH3) na 
citosina em contextos simétricos, CG e CHG; e assimétricos, CHH (onde H é qualquer 
nucleotídeo exceto G), realizada por uma família de enzimas chamadas DNA 
metiltransferases (LUCIBELLI et al., 2022). 

 Diante disso, compreender os efeitos das modificações epigenéticas torna-se, 
essencial para estratégias de melhoramento genético voltadas à tolerância e adaptação 
a estresses ambientais, uma vez que diferentes respostas ao ambiente podem ser 
moduladas por alterações químicas e estruturais no DNA, que influenciam a ativação ou 
o silenciamento de genes (SAHU et al., 2013). Para isso, experimentos que buscam 
avaliar a influência de fatores como a irrigação e o sombreamento em condições de 
plantio são fundamentais para os avanços no estabelecimento de estratégias e técnicas 
que otimizem o desenvolvimento inicial da palmeira juçara. Neste sentido, objetivou-se 
neste trabalho, avaliar o efeito da irrigação e do sombreamento na variação da 5-mC 
global de mudas de Euterpe edulis. 
 
METODOLOGIA  
 
Área Experimental  

 
A instalação do experimento foi realizada na área experimental da Universidade 

Federal do Espírito Santo, no Campus de Alegre, localizado no distrito de Rive, ES. O 
local de implantação possui declividade média de 20% caracterizando o relevo com 
ondulado. O estudo foi conduzido em esquema fatorial 2 × 3, avaliando dois fatores: 
Irrigação (2 níveis): com irrigação e sem irrigação; sombreamento (3 níveis): 25%, 50% 
e 75% de sombreamento (utilizando telas comerciais Sombrite). O delineamento 
adotado foi o de blocos casualizados (DBC), com 8 repetições por tratamento, 
totalizando 64 mudas. As parcelas foram distribuídas aleatoriamente dentro de cada 
bloco. O transplantio das mudas seguiram o arranjo espacial de covas individuais e um 
espaçamento de 1,0 m entre as plantas e 1,5 m entre as linhas. O desenvolvimento das 
plantas foram monitorados mensalmente durante o período de 20/12/2023 a 
30/09/2024, totalizando 286 dias. 
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Análise de Metilação da 5-mC Global do DNA 
 
Foram coletadas uma folha por muda de Euterpe edulis em casa de vegetação, 

antes de serem transplantadas no campo e depois de 240 dias de transplantio (8 
meses). A extração de DNA genômico foi realizada a partir 80 mg de folhas liofilizadas 
utilizando o método de brometo de cetiltrimetilamônio (CTAB) de Doyle e Doyle (1990), 
com modificações (Carvalho et al., 2020; Ferreira e Grattaplaglia, 1998). O DNA 
purificado foi então quantificado no NanoDrop®, e as amostras que apresentaram uma 
razão 260/280 nm entre 1,8 e 2,0 foram selecionadas para as etapas seguintes. 

Para a determinação do conteúdo global de metilação, 30 µg de DNA foram 
utilizados por amostra de material biológico. O DNA foi dissolvido em 100 µL de água 
ultrapura, seguido pela adição de 50 µL de ácido perclórico (70% v/v). A mistura foi 
aquecida a 100 °C durante 60 minutos. Após o aquecimento, o pH foi ajustado para o 
intervalo de 3 a 5 utilizando solução de KOH 1 M, e as amostras foram centrifugadas a 
10.000 rpm por 5 minutos. O sobrenadante foi transferido para um novo microtubo, e 
200 µL de água ultrapura foram adicionados para diluir o DNA residual presente no 
precipitado. As amostras foram centrifugadas novamente a 10.000 rpm por 5 minutos, 
e o sobrenadante foi transferido para outro tubo, sendo então seco em um Concentrador 
Plus Eppendorf® sob vácuo por 5 horas. 

As amostras secas foram ressuspendidas em 100 µL de água ultrapura, 
centrifugadas a 10.000 rpm por 5 minutos. Após a centrifugação, as amostras foram 
transferidas para frascos com inserts para análise em cromatografia líquida de alta 
performance (HPLC), utilizando uma coluna de aço inoxidável Zorbax Eclipse XDB-C18 
(4,6 × 250 mm, partícula de 5 µm; Agilent, Santa Clara, EUA). A análise foi realizada em 
comprimento de onda de 270 nm, com vazão de 0,5 mL/min. 

A porcentagem de 5-metilcitosina (5mC) no DNA foi calculada para determinar 
a metilação, conforme a fórmula: 
 

 
 
onde A5mC é a área do pico correspondente à 5mC e AC é a área do pico 
correspondente à citosina. 

As análises estatísticas foram executadas no software RStudio (POSIT TEAM, 
2025). Cada característica foi examinada de forma independente para determinar a 
influência de diversos fatores ambientais e de manejo, assim como suas interações. 
Foram realizadas análises de variância (ANOVA) e Tukey utilizando-se os pacotes 
óExpDes.ptô (FERREIRA et al., 2021) e óAgricolaeô (DE MENDIBURU, 2023). 
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
 
 A análise de porcentagem de metilação global do DNA mostrou uma variação 
entre os tratamentos testado. A maior taxa de metilação foi observada nas plantas 
submetidas ao menor nível de sombreamento (25%) para o tratamento sem irrigação 
com valores acima de 80% de 5-mC (figura 1). Este aumento no valor de 5-mC pode 
estar relacionado a uma resposta genética da planta quando submetida ao estresse 
hídrico e térmico como relatado por Shilpa et al. (2024), que em seu estudo, observou 
que as plantas sob condições de estresse hídrico apresentam níveis significativamente 
maior de citosinas metiladas.  
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O segundo maior valor de metilação foi observado nas plantas com menor nível 
de sombreamento (25%) com irrigação. Para as porcentagens de cobertura de 50% e 
75% houve variação tanto entre dos tratamentos, quanto dentro de cada um deles 
(figura 1). Entretando, importante observar que no tratamento não irrigado, todos os 
valores foram superiores ao tratamento irrigado, evidenciando a importância irrigação 
para o desenvolvimento de mudas. A espécie Euterpe edulis é endêmica da Mata 
Atlântica que apresenta uma temperatura no período mais quente com valores variando 
de 16,8 ºC a 25,5 ºC (GOTARDO et al., 2019), além disso, as mudas em crescimento 
dentro das matas contam com a cobertura da grandes árvores, que diminui 
significativamente a incidência solar.  

A metilação do DNA diante da condição que a planta foi exposta pode atuar 
diretamente na regulação, modulação e expressão de genes importantes (TALARICO 
et al., 2024). Esse processo desempenha um papel na capacidade da planta de adaptar 
suas respostas genéticas aos estressores espécifico, de modo que possa sobreviver e 
reproduzir sob condições ambientais adversas (SHILPA et al., 2024; TALARICO et al., 
2024).  

 
Figura 1. Porcentagem de 5 -mC no DNA de mudas de Euterpe edulis plantadas sob 
diferentes tipos de sombreamento e condição de irrigação. 
  

A análise de variância para metilação oitos meses após o plantio indicou que o 
sombreamento teve um efeito significativo na metilação das amostras (p = 1,83 x 10-4), 
enquanto os efeitos dos sistemas de irrigação (irrigado e não irrigado) (p = 0,14) e da 
interação sistema x sombreamento (p = 0,89) não foram significativos (Tabela 1). A 
comparação entre o sombreamento de 50% e 25% e 75% e 25% foram significativas p 

= 1,9 × 10ϖ  e p = 4,74 Ĭ 10ϖ³, respectivamente (Tabela 1). No entanto, a comparação 
entre o sombreamento de 75% e 50% não foi significativa (p = 0.36), indicando que a 
metilação não difere de forma significativa entre esses dois níveis de sombreamento 
(Tabela 1). Em relação a irrigação, não houve diferenças significativas entre irrigado e 
não irrigado para a metilação  (p = 0,14) (Tabela 1). 

De forma geral, os níveis de metilação encontrados neste estudo foram altos em 
comparação com o observado em outras espécies. Isso pode indicar um nível de 
regulação epigenética muito forte em mudas de 3 anos de idade de E. edulis, que pode 
ser uma característica adaptativa da espécie a diferentes condições ambientais. No 
entanto, a redução da metilação nas mudas sob 50% e 75% de sombreamento pode 
refletir uma maior plasticidade epigenética, permitindo maior flexibilidade na adaptação 
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local. Além disso, a maior porcentagem de cobertura pode ter influenciado na diminuição 
do extresse térmico causado pela incidência da luz solar sob as mudas de Euterpe 
edulis. 
 
Tabela 1. Análise de variância das dos tratamento utilizados na germinação de mudas 

de Euterpe edulis sob diferentes condições de sombreamento e irrigação.  

FV GL SQ QM Fc p-valor 

Sistema (F1) 1 36,7 36,7 2,2 0,14 
Sombreamento (F2) 2 364 181,9 11,2 1,83 x 10-4 

Interação F1*F2 2 3,5 1,73 0,1 0,89 

Resíduo 34 552,2 16,2   
 

 
CONCLUSÃO  
 

Os resultados demonstraram que o sombreamento é o principal fator que 
influencia a metilação do DNA em mudas de Euterpe edulis. A maior taxa de metilação, 
observada sob menor sombreamento, sugere que essa é uma resposta adaptativa ao 
estresse. Embora a irrigação não tenha tido efeito significativo, houve uma variação na 
metilação em geral indicando que pode haver uma influência epigenética. De modo 
geral, a metilação é um fator que pode estar influenciando na adaptação de Euterpe 
edulis as diferentes condições ambientais. 
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RESUMO  
 
Este estudo teve como objetivo caracterizar a diversidade de cafeína, trigonelina e 
ácidos clorogênicos em genótipos de Coffea canephora e analisar suas relações 
químicas. Os grãos verdes de genótipos selecionados com base em produtividade e 
qualidade sensorial foram submetidos à extração aquosa e análise por HPLC. Os 
resultados revelaram ampla variabilidade nos teores dos compostos: cafeína, trigonelina 
e ácidos clorogênicos. A cafeína mostrou maior estabilidade, enquanto a trigonelina e 
os ácidos clorogênicos apresentaram maior sensibilidade ambiental. Correlações 
positivas e negativas entre os metabólitos sugerem interações metabólicas complexas. 
A análise de agrupamento permitiu identificar genótipos com perfis distintos, indicando 
potencial para diferentes aplicações, como cafés funcionais ou com maior complexidade 
sensorial. Conclui-se que a variabilidade química observada oferece oportunidades para 
o melhoramento genético visando qualidade e valor agregado. 
 
Palavras-chave: HPLC; Metabólitos; Melhoramento genético. 
 
INTRODUÇÃO  
 

O café desempenha um papel crucial na economia mundial, sendo uma das 
culturas mais produzidas e consumidas globalmente (Huded et al., 2020). O Brasil, é o 
maior produtor e exportador de café e o terceiro maior consumidor mundial.  (USDA, 
2023). É também o segundo maior produtor de C. canephora, com cerca de 65,5% da 
produção nacional de Conilon (MAPA, 2024). 

A busca por valorizar o conilon não apenas pela sua participação no volume 
produzido, mas também pela possibilidade de explorar sua diversidade genética e 
química, está ampliando o interesse científico e industrial sobre a espécie, que passa a 
ser vista não apenas como complemento ao café arábica, mas como fonte de compostos 
que podem agregar valor funcional e sensorial à bebida (Baqueta et al., 2024). 

Os compostos bioativos presentes nos grãos de café, como cafeína, trigonelina 
e ácidos clorogênicos, exercem papéis essenciais tanto na planta quanto no consumo 
humano. A importância desses compostos tem sido reforçada por diferentes estudos 
que evidenciam seu papel no sabor, aroma e nas propriedades funcionais da bebida 
(Awwad et al., 2021; Nguyen et al., 2024). 

A caracterização química de Coffea canephora em grãos verdes é apontada 
como fundamental, pois permite compreender a variabilidade genética associada à 
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síntese desses compostos e possibilita a seleção de materiais superiores para 
programas de melhoramento (Francisco et al., 2024). Essa variabilidade representa não 
apenas uma oportunidade para atender às demandas do mercado consumidor, cada 
vez mais voltado para produtos diferenciados, mas também para o desenvolvimento de 
cafés funcionais que unam qualidade sensorial e benefícios à saúde. Portanto, este 
estudo tem como objetivo caracterizar os teores de cafeína, trigonelina e ácidos 
clorogênicos em genótipos de Coffea canephora e analisar as correlações e 
variabilidade entre esses compostos bioativos. 
 
METODOLOGIA  
 

O experimento foi instalado em Mimoso do Sul, as mudas, plantadas em abril de 
2018, seguiram um delineamento experimental de bloco aumentado de Federer, com 
espaçamento de 2,5 metros entre linhas e 1,0 metro entre plantas. A seleção dos 
genótipos para esta análise levou em consideração critérios específicos, incluindo 
produção total da planta, pontuação na análise sensorial, retenção de grãos em peneiras 
de tamanho 17+, origem das plantas matrizes, precocidade de maturação e potencial 
produtivo visualizado em campo. Esses critérios garantirão uma seleção abrangente, 
abordando diferentes aspectos de produtividade, qualidade e características desejadas 
nos genótipos. 

Os frutos foram coletados, submetidos à secagem e pilados para obtenção dos 
grãos analisados. Para a extração aquosa, 1 grama da amostra moída foram pesados 
e submetidos a lixiviação com 20 mL de água ultrapura a aproximadamente 100°C, sob 
pressão atmosférica e sem agitação. Os grãos moídos foram então submetidos a 
filtração utilizando filtros de papel qualitativo (80G) com diâmetro de 15 cm. Este 
processo foi repetido cinco vezes para garantir a eficácia da extração. Após cada 
extração, o extrato foi filtrado utilizando filtros de papel qualitativo e, em seguida, filtrado 
novamente com um filtro de seringa de PTFE (0,45 µm) para assegurar a pureza do 
extrato. Esse procedimento seguiu a metodologia de Do Carmo et al. (2022), com 
modificações. Após a filtração, o extrato foi preparado para análise por Cromatografia 
Líquida de Alta Eficiência (HPLC). 

Para a análise de HPLC, foram utilizados padrões de cafeína, ácido clorogênico 
e trigonelina. O padrão de cafeína foi adquirido da Sigma-Aldrich, com pureza de 98%, 
e o ácido clorogênico foi obtido como ácido 5-cafeoilquínico, com pureza superior a 95%. 
O padrão de trigonelina foi 1-metilpiridinium-3-carboxilato monoidrato. A fase móvel foi 
composta por metanol, água e ácido acético, sendo a água obtida por sistema de 
purificação Milli-Q. As fases móveis foram filtradas e degaseificadas antes de serem 
usadas. 

A quantificação dos compostos foi realizada em um cromatógrafo Shimadzu com 
coluna C18 e detector UV/Visível. A separação foi realizada utilizando uma fase móvel 
de metanol, água e ácido acético (20:80:1), com um volume de injeção de 20 µL, fluxo 
de 1 mL/min e temperatura de 30°C. Os comprimentos de onda para detecção foram 
328 nm para ácidos clorogênicos, 272 nm para cafeína e 260 nm para trigonelina. A 
análise foi realizada em triplicata e a quantificação foi feita por padronização externa 
com curvas analíticas de 6 pontos, abrangendo intervalos de 10-60 µg/mL para cafeína, 
1-30 µg/mL para trigonelina e 1-60 µg/mL para 5-CQA. Através dessas curvas, foram 
definidos os limites de detecção (LOD) e os limites de quantificação (LOQ) para os 
compostos. 
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Os dados de cafeína, trigonelina e ácido clorogênico  foram submetidos análise 
de variância (ANOVA) para cada composto. Análises de correlação de Pearson foram 
realizadas para avaliar as relações entre os teores dos diferentes metabólitos, sendo 
apresentado no heatmap. Além disso, foi feito um agrupamento dos genótipos conforme 
seus perfis metabólicos. Para a análise foi utilizado os pacotes ggplot2, dplyr e reshape2 
para visualização gráfica dos resultados. Todas as análises foram conduzidas utilizando 
o software R (R CORE TEAM, 2025). 

 
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
 

A caracterização metabólica dos grãos de Coffea canephora revelou ampla 
variação nos teores de cafeína, trigonelina e ácidos clorogênicos entre os genótipos 
avaliados, confirmando a relevância do controle genético sobre a síntese e acúmulo 
desses compostos. Francisco et al. (2024), também observaram ampla variabilidade em 
estudos com C. canephora da Amazônia, para os mesmos compostos metabólicos. 

A Tabela 1 apresenta os valores médios observados, evidenciando que a cafeína 
apresentou menor amplitude de variação (947,33 ï 1831,08 mg/g) enquanto a 
trigonelina (163,83 - 413,33 mg/g) e os ácidos clorogênicos (797,79 ï 1512,92 mg/g) 
exibiram variações mais de três vezes de diferença, refletindo maior sensibilidade às 
condições ambientais.  
 
Tabela 1- Teores médios de cafeína, trigonelina e ácido clorogênico em genótipos de 
Coffea canephora. 

Genótipo Cafeína (mg/g) Trigonelina (mg/g) Ácido Clorogênico (mg/g) 

104_4 947,33 218,50 797,79 
129_5 1263,25 261,17 858,27 
135_3 1339,42 330,25 2863,64 
145_1 1831,08 413,33 1512,92 
329_5 1402,50 163,83 1019,68 

 
Entre os genótipos avaliados, o 135_3 destacou-se pelo elevado teor de ácidos 

clorogênicos (2863,64 mg/g), o que caracteriza como potencial para o uso de infusão 
de cafés verdes, bebdida muito consumida em virtude do potencial antioxidante 
associado a esse composto. Já o 145_1 apresentou os maiores teores de cafeína 
(1831,08 mg/g) e trigonelina (413,33 mg/g), indicando potencial para contribuir com 
diversos alimentos, bebidas e suplementos, além de maior complexidade aromática 
após a torra. Em contrapartida, o genótipo 104_4 apresentou os menores teores de 
cafeína e ácidos clorogênicos, podendo ser direcionado para usos específicos ou servir 
como base em estratégias de cruzamento que priorizem outras características 
agronômicas. 

A cafeína destacou-se como o biomarcador mais estável entre os genótipos, o 
que pode ser explicado por sua função adaptativa essencial na planta, atuando na 
defesa contra insetos e patógenos. No entanto, evidências mostram que, embora 
estável durante a torra, o teor de cafeína no grão verde é significativamente influenciado 
pela interação entre genótipo e ambiente de cultivo (Francisco et al., 2024), conferindo 
maior conservação de seus níveis mesmo diante de variações ambientais. Esses 
resultados reforçam que a cafeína tende a manter-se estável, enquanto os ácidos 
clorogênicos sofrem maior influência do ambiente. Alguns genótipos apresentaram 
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elevados teores de trigonelina, indicando potencial para formação de compostos 
aromáticos durante a torra. É um precursor de piridinas, substâncias responsáveis por 
notas aromáticas características do café torrado, tornando-o importante para a 
qualidade sensorial.  

Observou-se associação positiva entre cafeína e trigonelina (r = 0,679), 
sugerindo que parte da variação nesses compostos pode estar associada a rotas 
metabólicas convergentes no grão de café (Figura 1). Em contrapartida, a correlação 
negativa entre trigonelina e ácidos clorogênicos indica uma possível compensação 
metabólica, em que o direcionamento do carbono e energia para determinada rota limita 
a síntese de outra. Embora Francisco et al. (2024) tenham observado que trigonelina e 
clorogênicos podem responder de forma similar aos fatores genéticos e ambientais em 
alguns genótipos, a correlação negativa aqui encontrada revela que essa relação pode 
ser antagônica em determinadas populações, um achado relevante para programas de 
melhoramento. 

 
Figura 1- Correlação entre os teores de cafeína, trigonelina e ácidos clorogênicos em 

genótipos de Coffea canephora. 
 

Os ácidos clorogênicos destacam-se por suas funções antioxidantes, anti-
inflamatórias e de modulação metabólica, o que ajuda a explicar sua maior variabilidade 
entre os genótipos e sua relevância para cafés funcionais (Nguyen et al., 2024). 

A Figura 2 permitiu identificar grupos de genótipos com perfis metabólicos 
semelhantes. Essa separação é estratégica para direcionar materiais tanto para cafés 
com maior apelo por compostos antioxidantes, associados a potenciais benefícios 
funcionais, quanto para cafés especiais, ligados à complexidade aromática derivada da 
trigonelina. 

Além da importância agronômica e sensorial, os compostos bioativos avaliados 
apresentam relevância funcional para a saúde humana, Nguyen et al. (2024) reforçam 
que os ácidos clorogênicos exercem funções antioxidantes, anti-inflamatórias e de 
modulação metabólica. A cafeína, por sua vez, é reconhecida por seus efeitos 
estimulantes e tem sido estudada como moduladora do sistema purinérgico, com 
impacto na prevenção de doenças neurodegenerativas (Stefanello et al., 2019). Já a 
trigonelina apresenta propriedades hipoglicemiantes e neuroprotetoras, ampliando sua 
importância para além do impacto no aroma da bebida.  
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Figura 2- Análise de agrupamento dos teores de cafeína, trigonelina e ácidos 

clorogênicos em genótipos de Coffea canephora. 
 
Os resultados reforçam que a seleção de genótipos superiores deve considerar 

a interação genótipo x ambiente (G x E), pois o desempenho de um material genético é 
dependente do local de cultivo (Francisco et al., 2024). Portanto, a variação química 
identificada entre os genótipos não apenas influencia a qualidade do café, mas também 
sua relevância como alimento funcional. 

 
CONCLUSÃO  
 

A análise química dos genótipos de Coffea canephora revelou diferenças nos 
compostos bioativos. O 135_3 destacou-se pelos elevados teores de ácidos 
clorogênicos, associados ao potencial antioxidante. Já o 145_1 apresentou as maiores 
concentrações de cafeína e trigonelina, indicando relevância para bebidas com maior 
efeito estimulante e complexidade aromática. Em contraste, o 104_4 apresentou baixos 
teores dos compostos avaliados. Esses resultados evidenciam a importância da 
diversidade química do conilon para seleção de genótipos, visando qualidade sensorial, 
funcionalidade e agregação de valor à cadeia produtiva. 
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RESUMO  
 

Os genes da superfamília SnRK (SNF1-related protein kinase) são reguladores-
chave nas respostas das plantas a estresses e no metabolismo energético. Este estudo 
teve como objetivo realizar a identificação e a caracterização genômica da família de 
genes SnRK em café conilon ( 
Coffea canephora). Foram realizadas buscas por homologia, análises filogenéticas, 
predição de estruturas gênicas, localização subcelular e propriedades físico-químicas. 
Foram identificados e anotados 20 genes SnRKs em C. canephora. A análise 
filogenética permitiu classificar os genes em duas subfamílias, SnRK2, com 6 genes 
(30%), e SnRK3, com 14 genes (70%), nenhum gene da subfamília SnRK1 foi 
encontrado. As análises preditivas indicaram que a maioria das proteínas SnRKs atua 
no citoplasma e no cloroplasto. Este trabalho fornece a primeira caracterização da 
família SnRK em café, estabelecendo uma base para futuros estudos funcionais 
voltados ao melhoramento da cultura. 
 
Palavras-chave: Estresse abiótico; Proteínas quinases; Filogenia. 
 
INTRODUÇÃO  
 

Os genes SnRKs são proteínas kinases que constituem importantes reguladores 
nas plantas, envolvidas no reconhecimento e transmissão de sinais ambientais 
(CAKMAK et al., 2012), essas proteínas são divididas em três subfamílias em plantas: 
SnRK1, SnRK2 e SnRK3 com base em similaridade de sequência e estruturas gênicas 
(Halford; Hey, 2009; Hrabak et al., 2003). A subfamília SnRK1 é relativamente pequena 
e está envolvida principalmente na regulação metabólica e afeta o desenvolvimento das 
plantas. Em Arabidopsis thaliana, por exemplo são descritos três genes para essa 
subfamíla (Hrabak et al., 2003) Além disso, o SnRK1 é semelhante ao SNF-1 de 
levedura, que está envolvido no metabolismo do carbono (Halford; Hey, 2009).  

SnRK2 desempenha um papel importante na via de transdução de sinal ABA, 
estresse osmótico e no metabolismo do açúcar (Hrabak et al., 2003; Huai et al., 2008). 
Em A. thaliana, essa subfamília pode ser dividida em dois grupos com base na ativação 
ABA, um grupo composto por quinases ativadas por ABA e estresses hiperosmóticos 
(SnRK2-2, SnRK2-3, SnRK2-6, SnRK2-7, e SnRK2-8) e o outro composto por quinases 
ativadas apenas por condições hiperosmóticas (incluindo SnRK2-1, SnRK2-4, SnRK2-
5 e SnRK2-10). Esta família de genes foi extensivamente estudada em diferentes 
plantas, como arroz (Kobayashi et al., 2004) milho (Huai et al., 2008) e soja, onde foram 
descritos 22 genes pertencentes a subfamília SnRK2 (Zhao et al., 2017). A 
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superexpressão de genes da subfamília SnRK2 em A. thaliana, Zea mays e Nicotiana 
tabacum é descrita como um fator para aumentar a tolerância das plantas ao sal e outros 
estresses principalmente por apresentares respostas tanto mediadas ou não por ABA 
(Feng et al., 2019; Zhang et al., 2011). Estudos de expressão gênica transitória em 
protoplastos, demostrou que os genes pertencentes a subfamília SnRK2s de 
Arabidopsis thaliana, exceto SnRK2.9, são rapidamente ativados por tratamento com 
diferentes osmólitos, como sacarose, manitol, sorbitol ou NaCl, e alguns deles também 
por ABA, sugerindo que essas cinases estão envolvidas em uma resposta geral ao 
estresse osmótico (Boudsocq; Barbier-Brygoo; Laurière, 2004; Boudsocq; Laurière, 
2005). 

A caracterização de genes de relevância agronômica em café é fundamental 
para o desenvolvimento de variedades com características desejáveis. No entanto, os 
genes SnRKs responsáveis por respostas das plantas a estresses e no metabolismo 
energético ainda são pouco explorados. Neste trabalho, objetivou-se realizar a anotação 
estrutural e filogenia dos genes SnRks em coffea canephora, com foco em identificar os 
candidatos envolvidos na via dos diterpenos, visando gerar conhecimento para futuros 
programas de melhoramento genético. 
 
METODOLOGIA 
 

O genoma de referência de coffea canephor a foi utilizado para a identificação 
dos genes SnRKs (Denoeud et al., 2014). Proteínas SNRks de Arabidopsis thaliana 
(Hrabak et al., 2003) foram usadas para realizar busca local usando BLAST (e-value 10-

25). A presença dos domínios caraterísticos foi verificada utilizando o banco de dados 
InterPro (https://www.ebi.ac.uk/interpro/).   

O tamanho da sequência de aminoácidos (a.a.), o ponto isoelétrico teórico (pI) e 
o peso molecular (kDa) das sequencias foram estimados pela ferramenta compute 
pI/Mw no ExPASy (Artimo et al., 2012). A predição de localização subcelular obtida no 
banco de dados WoLF PSORT (http://wolfpsort.hgc.jp/) (Horton et al., 2007). Para 
identificar motivos conservados das proteínas SnRKs anotadas, utilizou-se o Multiple 
Expectation Maximization for Motive Elicitation (MEME) 
(http://meme.sdsc.edu/meme/itro.html) (BAILEY et al., 2009), utilizandoos seguintes 
parâmetros: número de repetições = qualquer, número máximo de motivos = 20; e 
comprimento ótimo do motivo = 6 a 100 resíduos de aminoácidos. A partir das proteínas 
anotadas foram identificadas as posições, os tamanhos e o número de éxons e íntrons 
de cada gene SnRK. As estruturas éxon-íntron dos genes analisados usando o Gene 
Structure Display Server (GSDS: http://gsds.cbi.pku.edu.ch) (HU et al., 2015). 
Posteriormente os arquivos gerados foram importados para o TBtools para visualização 
(Chen et al., 2020) 

As sequências SnRKs identificadas neste estudo foram alinhadas utilizando o 
programa MAFFT v. 7.4 (Katoh et al., 2002), juntamente com sequencias de A. thaliana, 
Eucalyptus grandis, com os parâmetros blossum 62 e thread 20. Foi construído um 
alinhamento de sequência que foram utilizados para construir a árvore filogenética no 
programa IQ-TREE com o método de máxima verossimilhança (ML) com 1000 bootstrap 
(Nguyen et al., 2015) e a edição realizada em iTol (Letunic; Bork, 2021).  
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
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Foram anotados 20 gemes da família de SnRKs em Coffea canephora. Na árvore 
filogenética construída dos genes SnRKs de Coffea canephora, os ortológos de A. 
thaliana, E. grandis (Figura 1), auxiliou na classificação dos grupos de genes da família. 
As 20 proteínas SnRKs de C. canephora foram categorizadas em três grupos (grupos 
SnRK1. SnRK3 e SnRK3), (Figura 1). O grupo que apresentou maior quantidade de 
representantes foi SNRK3 com 70% (14 genes), o grupo SnRK2 apresentou 30% (6 
genes), e o grupo SnRK1 não teve nenhum representante em C. canephora. 

 
Figura 1.  Filogenia dos genes de SnRKs de Coffea canephora. Árvore filogenética 
reconstruída pelo método de máxima verossimilhança (ML). Genes SnRKs de Coffea 
canephora (marcados em vermelho), Arabidopsis thaliana, Eucalyptus grandis. Todos 
os genes SnRKs foram agrupados em três clados, marcados com cores diferentes.  
 

Os genes foram distribuídos quanto a sua localização cromossômica, foram 
identificados cromossomos com apenas um gene (Chr03, Chr04 e Chr07) a seis genes 
(Crh02) genes SnRKS por cromossomo, dois genes (Cc00t19320.1, Cc00t01990.1), 
foram anotados em regiões não montadas em cromossomos pele genoma usado 
(Figura 2). Os menores números de aminoácidos preditos nas proteínas foi de 377 na 
proteína Cc02t18420.1, pertencente ao grupo SnRK2. O maior número de aminoácidos 
(599) foi detectado no gene Cc01t15130.1 (grupo SnRK3). Pela predição da localização 
subcelular, 10 genes da família de SnRK de C.canephora apresentam localização 
citoplasmática dois genes nucleares, um gene com localização plastídial, e 7 
cloroplastidial, indicando que a família desempenha um papel importante no controle do 
crescimento e desenvolvimento das plantas, principalmente no citoplasma e no 
cloroplasto com aproximadamente 85% dos genes. Os pesos moleculares estimados 
variaram entre 39,391 (Cc07t05710) e 55,141 (Cc01t15130.1) kDa. Os pontos 
isoelétricos variaram de 4,74 (Cc07t05710.1) no grupo SnRK2 a 9,30 (Cc08t0784.1) no 
grupo SnRK3. 
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Figura 2: A- Distribuição cromossômica dos genes SnRKs em Coffea canephora. 
Representa os números dos cromossomos 01-11, não houve presença de genes no 
cromossomo 4, 5, 9 e 11, dessa forma foi retirado da figura.  
 

Oito genes apresentaram número de exons igual a um, todos os genes 
pertencentes ao grupo SnRK3 e o gene o maior número foi cc10t08430.1 com 15 exons 
também pertencente ao grupo SnRK3. (Figura. 3a). Na análise do MEME foram 
detectados 20 motivos conservados (Figura 3b), o motivo 11 foi específico do grupo 
SnRK2 e o motivo 8 para o grupo SnRK3. Na análise no Pfam, identificou-se o motivo 
1, 2, 3 e 5 foram anotados como proteína kinase e são comuns a todos as proteínas 
anotadas. O motivo 8 presentes no grupo SnRK3 foi anotado como NAF, domínio 
caraterístico desse grupo.  

O gene Cc02t18420.1 de C. canephora é ortologo de AtSNRK2.6, estudos 
sugerem que a regulação negativa da atividade KAT1, necessária para o fechamento 
estomatal, provavelmente ocorre pela fosforilação do KAT1 Thr306 pela proteína 
quinase SnRK2.6 endógena que e ativada por estresse a seca (Sato et al., 2009). A 
superexpressão do CpSnRK2.6 Cucurbita pepo L. também ortologo de AtSnRK2.6 
aumentou significativamente a tolerância à seca e ao estresse por sal, sua 
superexpressão também melhorou a resistência ao estresse modulando a atividade 
antioxidante mediada por ABA, a regulação estomática e a fotossíntese (Xu; Wang, 
2025). 

Em famílias de genes SnRK exibiram comprimento de gene e estruturas de éxon-
íntron bastante divergentes. Alguns estudos demostraram que genes com menos 
quantidade de íntrons apresentaram maiores níveis de expressão em plantas (Chung et 
al., 2006; Jeffares; Penkett; Bähler, 2008). Uma estrutura compacta do gene, com 
menos números de íntrons permite a rápida ativação do gene e resposta oportuna a 
diversos estresses ambientais (Jeffares; Penkett; Bähler, 2008). Porém alguns estudos 
em plantas com diferentes tecidos, para os genes SnRKs sugerem que os níveis de 
expressão não apresentaram relação com a quantidade de éxons e íntrons dos mesmos 
(Zhu et al., 2020). 

 



 

66 
 

 
Figura 3: Estruturas de DNA e motivos proteicos da família de genes SnRKs em 
Coffea canephora. a- Exons e 5ǋ UTR/3ǋ UTR exibidos usando barras vermelhas e azuis 
respectivamente, linhas em pretas indicam íntrons, no eixo x podemos ver os genes 
divididos em seus grupos e no eixo y a tamanho estima em pares de base dos genes. 
b- Motivos proteicos nos membros SnRKs, as caixas coloridas identificam diferentes 
motivos no eixo y são os valores estiado do tamanho das proteínas.  
 
CONCLUSÃO  
 

Neste estudo, foram identificados 20 genes da família SnRK no genoma de 
Coffea canephora, classificados nos grupos SnRK2 e SnRK3, com a ausência de 
membros do grupo SnRK1. As análises de bioinformática revelaram suas relações 
filogenéticas, estruturas gênicas, e indicaram uma provável atuação no citoplasma e 
cloroplasto. Esses resultados fornecem uma dados de uma importante família de genes 
em café e abrem caminho para estudos que visem elucidar seu papel na sinalização de 
estresses e no desenvolvimento da planta, com potencial aplicação no melhoramento 
genético. 
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RESUMO  
 

O Coffea canephora (café conilon) possui grande importância socioeconômica, 
especialmente no Espírito Santo, maior produtor nacional. Apesar de historicamente 
associado à baixa qualidade, avanços recentes tem impulsionaram seu reconhecimento 
como café especial. Este estudo analisou a dinâmica temporal e a variabilidade 
interanual do perfil de compostos bioativos hidrossolúveis (cafeína, ácidos clorogênicos 
e trigonelina) em cinco genótipos superiores de café conilon, por meio de análise de 
trajetória metabolômica (PCA), a fim de identificar padrões de estabilidade e plasticidade 
metabólica em resposta a variações ambientais. 
Os resultados revelaram padrões distintos de estabilidade (genótipo 135_3) e 
plasticidade metabólica (genótipo 145_1), influenciados pela interação genótipo x 
ambiente. Compostos como cafeína mostraram maior estabilidade, enquanto ácidos 
clorogênicos e trigonelina exibiram variabilidade interanual. A trajetória metabólica 
demonstrou ser uma ferramenta eficaz para identificar genótipos com potencial para 
cafés especiais ou adaptabilidade a condições ambientais variáveis, auxiliando 
programas de melhoramento genético. 
 
Palavras-chave: Coffea canephora; compostos bioativos; melhoramento genético. 
 
INTRODUÇÃO 
 

O café é uma das bebidas mais consumidas globalmente, com grande relevância 
econômica (Zarebska et al., 2022). Cultivado principalmente em regiões subtropicais da 
África, Ásia, Pacífico, Caribe e Américas (GIRAUDO et al., 2019; HALL, TREVISAN & 
DE VOS, 2022; ICO, 2023), e o Brasil é o maior produtor e exportador, responsável por 
mais de um terço da produção mundial (MAPA, 2023). 

A espécie Coffea canephora, alógama, com autoincompatibilidade gametofítica 
e  floração sincronizada que favorece polinização cruzada. Sua variedade Conilon 
destaca-se pelo porte arbustivo, ciclo precoce, folhas alongadas e maior resistência à 
seca (OLIVEIRA et al., 2018). 

O Espírito Santo é o maior produtor nacional de café conilon entregando cerca 
de 70 % da produção total do país (VENANCIO et al, 2020). No estado cerca de 40 mil 
propriedades rurais cultivam café conilon, gerando cerca de 250 mil empregos diretos e 
indiretos, com uma contribuição de cerca de 37% do PIB agrícola (INCAPER, 2023). 

Por muito tempo, C. canephora foi considerado um café de qualidade inferior, 
com valores de mercado mais baixos. No entanto, devido a uma maior vulnerabilidade 
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de C. arabica às mudanças climáticas, o interesse por essa espécie vem aumentando, 
acompanhado de significativos avanços em sua qualidade (Specialty Coffee Association 
of America, 2020). O café conilon já pode ser reconhecido como café especial pela 
Specialty Coffee Association of America (SCA) (LINGLE; MENON, 2017; TEIXEIRA et 
al., 2020). 

Cafés especiais são produzidos seguindo protocolos de cultivo, seleção e 
processamento, que garantem um perfil sensorial diferenciado (OGUTU et al., 2022; 
VARADY et al., 2022). A qualidade única desses cafés, expressa em seu sabor e aroma, 
está diretamente ligada à composição química dos grãos (GIRAUDO et al., 2019; HALL, 
TREVISAN & DE VOS, 2022). Após a torra, compostos como cafeína, trigonelina, 
açúcares, lipídios e ácidos clorogênicos (Souza et al., 2019) originam voláteis como 
álcoois, ésteres, aldeídos e furanos, que definem atributos como aroma, corpo, acidez 
e doçura da bebida (MALTA et al., 2021; VARADY et al., 2022). 

Devido às suas características agronômicas, como resistência a pragas, 
tolerância a estresse hídrico e alta produtividade, C. canephora é considerado como 
uma estratégia possibilitando sua expansão em muitas regiões no mundo (FERRÃO et 
al, 2024). 

Assim, este estudo teve como objetivo analisar a dinâmica temporal e a 
variabilidade interanual do perfil de compostos bioativos hidrossolúveis (cafeína, ácidos 
clorogênicos e trigonelina) em cinco genótipos superiores de café conilon, por meio de 
análise de trajetória metabolômica (PCA), a fim de identificar padrões de estabilidade e 
plasticidade metabólica em resposta a variações ambientais. 
 
METODOLOGIA 
 

Foram analisados cinco genótipos de café conilon (Coffea canephora). Os 
genótipos analisados são provenientes de sementes coletadas em lavocuras antigas no 
sul do Espírito Santo. O expericmenvto está implantado em Mimoso do Sul ï ES em 
delineamento de Blocos Aumentados de Federer. Os cinco genótipos foram 
selecionados a partir do resultado da avaliação de dois anos de produção (2022 e 2023) 
com base na produção de grãos por planta.  

Os frutos foram coletados e, os frutos maduros (cereja) foram submetidos à 
secagem em terreiro suspenso até que atingissem o teor de umidade de 12%. Após a 
secagem foi realizado o processo de pilagem e assim obtidos os grão para análise neste 
trabalho. 

Os extratos foram preparados utilizando o método de percolação. Inicialmente, 
foram selecionados 10 gramas de grãos de café, que foram submetidos a um processo 
de moagem utilizando um moinho do tipo Wiley para obtenção de um pó fino. 

Para a extração aquosa, 5 gramas da amostra moída foram pesados e 
submetidos a lixiviação com 10 mL de água ultrapura a aproximadamente 100°C, sob 
pressão atmosférica e sem agitação. Os grãos moídos foram então submetidos a 
filtragem utilizando filtros de papel qualitativo (80G) com diâmetro de 15 cm. Este 
processo foi repetido para garantir a eficácia da extração. Após essas etapas, o extrato 
resultante passou por uma filtragem adicional com filtro de seringa de PTFE de 25 mm 
e 0,45 µm de porosidade para obtenção do extrato final a ser analisado.  

Foi realizada a quantificação por meio da Cromatografia Líquida de Alta 
Eficiência (CLAE), utilizando cromatógrafo Shimadzu equipado com coluna de fase 
reversa C18 e detector UV/Visível.  
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Foi realizada a análise de trajetória metabolômica, conduzida por meio de 
Análise de Componentes Principais (PCA) dos dados normalizados de três metabólitos 
principais (cafeína, ácido clorogênico e trigonelina). A normalização foi realizada pela 
escala Z (subtração da média e divisão pelo desvio padrão). O PCA foi executado com 
a função prcomp do sottware estatístico R, extraindo-se os escores dos dois primeiros 
componentes principais (PC1 e PC2).  

A trajetória temporal foi visualizada mediante gráfico de dispersão com setas 
conectando as posições dos genótipos entre 2022 e 2023, onde o comprimento das 
setas representou a magnitude da mudança metabólica (calculada pela distância 
euclidiana). A análise e visualização foi realizada com os pacotes ggplot2, dplyr e 
ggrepel no ambiente R versão 4.3.1. 
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Na Figura 1 a trajetória metabolômica dos genótipos de café conilon em relação aos 
compostos avaliados. Observa-se padrões contrastantes de variação no perfil dos 
compostos bioativos hidrossolúveis nos dois anos de avaliação. As setas conectando 
os pontos correspondentes a cada ano demonstram a direção e magnitude das 
mudanças metabólicas, fornecendo uma visão dinâmica da plasticidade química dos 
genótipos. 

 
Figura 1. Análise de trajetória metabolômica de genótipos de Coffea canephora nos 
anos agrícolas de 2022 e 2023, representada no espaço dos dois primeiros 
componentes principais (PC1 e PC2). As setas indicam a direção e magnitude das 
mudanças metabólicas entre os anos. 
 

Observa-se que o genótipo 135_3 manteve-se mais estável, ou seja, sua 
composição variou menos ao longo tempo, principalmente em relação a cafeína, que 
demosntra ser menos influenciada por variações ambientais. O genótipo 145_1 
apresentou uma trajetória mais longa o que indica que seus composctos respondem 
com maior intensidade às condições do ambiente. Os demais genpotipos apresentaram 
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um comportamento intermediário mostrando um equilíbrio mais acentuado entre 
estabilidade e plasticicidade. 

Esses padrões mostram como o genótipo e o embiente interagem. Alguns 
desses aspectos já foram foram documentodos em café. Francisco et al. (2024) 
observaram variações semelhantes em híbridos intervarietais cultivados na Amazônia 
Ocidental. Eles notaram que a cafeína e os ácidos clorogênicos estão entre os 
compostos que mais respondem as condições de cultivo. Mori et al (2019), destacaram 
que a composição química do café conilon varia bastante em função da base genética 
e do ambiente, influenciando diretamente atributos de qualidade da bebida(Mori et al., 
2019). 

Do ponto de vista biológico, a cafeína tende a se manter mais estável, pois tem 
papel importante na defesa da planta contra pragas e doenças, ou seja, é um composto 
de maior conservação adaptativa (Atlabachew et al., 2021). Já os ácidos clorogênicos, 
que são compostos antioxidantes, variam mais porque estão ligados a respostas da 
planta a situações de estresses ambientais (Lemos et al., 2023).  

A trigonelina, por sua vez, além de atuar como regulador metabólico no grão, é 
precursora de compostos voláteis formados durante a torra, como piridinas, que 
contribuem para o aroma característico do café. Sua instabilidade ao longo dos anos  
pode ser resultado tanto de fatores ambientais quanto do estagio de maturação dos 
frutos e efeitos ambientais quanto a maturação fisiológica dos frutos (Heo et al., 2020). 

A análise mostra que mesmo genótipos metabolicamente diferentes podem 
acabar seguindo trajetóeias semelhantes no espaço multivariado. Isso indica que, 
apesar das diferenças genéticas, alguns genótipos compartilham rotas metabólicas 
parecidas o que faz sentido, visto que cafeína e ácidos clorogênicos desempenham 
papel central no metabolismo do grão.  

Estudos comparativos entre C. arábica e C. canephora mostram que C. 
canephora (conilon) tende a ter teores mais altos de cafeína e melanoidinas, compostos 
que conferem maior intensidade e corpo a bebida (Clarke & Macrae, 1985; Mori et al., 
2019). Essa particularida pode ajudar a explicar por que alguns genótipos de conilon se 
aproximam quimicamente, mesmo quando colhidos em anos diferentes. 

Vale destacar tambem que o deslocamento metabólico pode revelar o quão 
adaptável é um genótipo. Genótipos como o 145_1, com trajetórias mais longas, são 
mais plásticos, ou seja respondem com mais flexibilidade a variações ambientais. Essa 
caracterísctica é desejável em programas de melhoramento que visam a adaptação a 
diferentes condições de cultivo. Por outro lado, genótipos com menor variação, como o 
135_3, são interessantes para a produção de cafés especiais, onde a uniformidade 
química é desejada para manter a qualidade e o perfil sensorial constante. 

É importante lembrar, como mostra o estudo de Gloess et al (2013), que a 
qualidade final da bebida não depende apenas da genética e do ambiente mas també 
de processos pós-colheita como fermentação e torra. Enquanto a cafeína praticamente 
não se altera durante a torrefação, a trigonelina sofre reduções significativas (VIGNOLI 
et al, 2014). Por isso, variações na composição inicial do grão, como as que observamos 
nas trajetórias, podem afetar diretamente o sabor e o aroma do café.  
 
 
CONCLUSÃO 
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A análise de trajetória metabolômica em café conilon, revelou genótipos estáveis 
(135_3) e plásticos (145_1), refletindo interações genótipo x ambiente. Enquanto a 
cafeína se menteve estável, trigonelina e ácidos clorogênicos variaram entre anos.  

Essa abordagem auxilia na seleção de materiais. Os estáveis garantem a 
uniformidade em cafés especiais. Os plásticos oferecem diversidade sensorial. A 
compreensão da dinâmica metabólica amplia estratégias de melhoramento e 
valorização da cultura. 
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RESUMO  
 
A qualidade sensorial do café está diretamente relacionada a qualidade dos grão crus. 
Diante disso, o objetivo deste trabalho foi avaliar a estabilidade metabólica de 
compostos bioativos hidrossolúveis, como cafeína, trigonelina e ácidos clorogênicos, em 
cinco genótipos superiores de Coffea canephora cultivados no sul do Espírito Santo 
durante as safras de 2022 e 2023. Os extratos foram preparados por percolação e 
quantificados utilizando Cromatografia Líquida de Alta Eficiência (CLAE). A estabilidade 
dos compostos foi analisada por meio do coeficiente de variação (CV). Os resultados 
revelaram significativas variações na concentração dos metabólitos. O genótipo 135_3 
apresentou a menor variação para cafeína (CV = 12,57%), indicando maior estabilidade 
metabólica em comparação aos outros genótipos. No entanto, genótipos como 104_4 e 
329_5 mostraram alta variabilidade, especialmente para trigonelina, com CVs 
superiores a 120%. Esses achados demonstram a importância da interação genótipo × 
ambiente na composição química dos grãos e sugerem que o genótipo 135_3 é 
promissor para programas de melhoramento focados na estabilidade do perfil químico. 
Os resultados demonstram a relevância da seleção de genótipos estáveis para garantir 
a consistência da qualidade do café, levando em consideração também a influência do 
ambiente no metabolismo dos compostos bioativos. 
 
Palavras-chave: Cromatografia Líquida; Metabólitos Secundários; Perfil químico. 
 
INTRODUÇÃO  
 

A espécie Coffea canephora, pertencente à família Rubiaceae, é cultivada 
predominantemente em regiões subtropicais. O Brasil lidera a produção e exportação 
mundial de café, respondendo por mais de um terço da produção global, com destaque 
para o fornecimento de café verde e industrializado (MAPA, 2023). A safra brasileira de 
café alcançou 55,7 milhões de sacas de 60 kg, das quais 18,7 milhões são de C. 
canephora, representando 33,6% da produção nacional. O Espírito Santo se destaca 
com cerca de 13,1 milhões de sacas, sendo considerado o maior produtor dessa espécie 
(CONAB, 2025). 

Historicamente, C. canephora era considerado de qualidade inferior, o que 
resultava em preços baixos no mercado. No entanto, com o aumento das mudanças 
climáticas e a menor resistência do C. arabica, o cultivo do C. canephora tem ganhado 
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crescente interesse, aliado ao aprimoramento da qualidade do produto (Specialty Coffee 
Association of America, 2020). Atualmente, a variedade C. canephora pode ser 
classificada como café especial pela Specialty Coffee Association of America (SCA) 
(Lingle e Menon, 2017; Teixeira et al., 2020). Os cafés especiais são aqueles cultivados, 
selecionados e processados de acordo com padrões rigorosos, o que reflete 
diretamente no perfil sensorial da bebida (Ogutu et al., 2022). Após a torra, os atributos 
sensoriais, como aroma, sabor, corpo, acidez e doçura, tornam-se decisivos para a 
preferência do consumidor, a classificação do produto e sua precificação (Agnoletti et 
al., 2022). 

A qualidade sensorial do café está intimamente ligada à composição química 
dos grãos crus, que são compostos principalmente por carboidratos, proteínas, lipídios, 
aminoácidos, peptídeos, ácidos orgânicos, alcaloides e fenólicos (Giraudo et al., 2019; 
Hall, Trevisan & De Vos, 2022). E esses compostos se transformam durante o processo 
de torra, liberando voláteis como álcoois, ácidos, ésteres, aldeídos, cetonas e furanos, 
contribuindo para o aroma e sabor característicos da bebida, além de outros atributos 
sensoriais importantes (Varady et al., 2022). No café torrado, são detectados mais de 
1000 compostos voláteis, com suas concentrações variando conforme parâmetros de 
torra, tempo de armazenamento e condições de embalagem (Hall, Trevisan & De Vos, 
2022). Os principais metabólitos que influenciam a qualidade e o sabor do café são 
cafeína, trigonelina, açúcares, lipídios e ácidos clorogênicos (Souza et al., 2019).  
Neste sentido, o objetivo deste trabalho foi avaliar a estabilidade metabólica dos teores 
de cafeína, trigonelina e ácidos clorogênicos em cinco genótipos superiores de Coffea 
canephora, oriundos de uma lavoura de origem seminal do Sul do Espírito Santo, nas 
safras de 2022 e 2023, utilizando Cromatografia Líquida de Alta Eficiência (CLAE). 
 
METODOLOGIA  
 

Para a extração aquosa, foi utilizado 1 grama da amostra moída submetida a 
lixiviação com 20 mL de água ultrapura a aproximadamente 100°C, sob pressão 
atmosférica e sem agitação. Os grãos moídos foram então submetidos a filtração 
utilizando filtros de papel qualitativo (80G) com diâmetro de 15 cm. Este processo foi 
repetido cinco vezes para garantir a eficácia da extração. Após cada extração, o extrato 
foi filtrado utilizando filtros de papel qualitativo e, em seguida, repetiu-se o procedimento 
com um filtro de seringa de PTFE (0,45 µm) para assegurar a pureza do extrato 
seguindo o protocolo de Do Carmo et al. (2022), com modificações. Após a filtragem, o 
extrato foi preparado para análise por Cromatografia Líquida de Alta Eficiência (HPLC). 

Para a análise de HPLC, foram utilizados padrões de cafeína, ácido clorogênico 
e trigonelina. O padrão de cafeína foi adquirido da Sigma-Aldrich, com pureza de 98%, 
e o ácido clorogênico foi obtido como ácido 5-cafeoilquínico, com pureza superior a 95%. 
O padrão de trigonelina foi 1-metilpiridinium-3-carboxilato monoidrato. A fase móvel foi 
composta por metanol, água e ácido acético, sendo a água obtida por sistema de 
purificação Milli-Q. As fases móveis foram filtradas e degaseificadas antes de serem 
usadas. 

A quantificação dos compostos foi realizada em um cromatógrafo Shimadzu com 
coluna C18 e detector UV/Visível. A separação foi realizada utilizando uma fase móvel 
de metanol, água e ácido acético (20:80:1), com um volume de injeção de 20 µL, fluxo 
de 1 mL/min e temperatura de 30°C. Os comprimentos de onda para detecção foram 
328 nm para ácidos clorogênicos, 272 nm para cafeína e 260 nm para trigonelina. A 
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análise foi realizada em triplicata e a quantificação foi feita por padronização externa 
com curvas analíticas de 6 pontos, abrangendo intervalos de 10-60 µg/mL para cafeína, 
1-30 µg/mL para trigonelina e 1-60 µg/mL para 5-CQA. Através dessas curvas, foram 
definidos os limites de detecção (LOD) e os limites de quantificação (LOQ) para os 
compostos. 

A análise estatística foi realizada utilizando o coeficiente de variação (CV) para 
cada metabólito (cafeína, trigonelina e ácido clorogênico) nos diferentes genótipos para 
os anos de 2022 e 2023. O CV foi calculado pela fórmula CV = (desvio padrão/média) 
× 100, proporcionando uma medida relativa de variabilidade. Os dados foram analisados 
utilizando os pacotes dplyr e ggplot2 no software R (R Core Team, 2024). 
  
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
 

Os ácidos clorogênicos (ACGs), compostos fenólicos do café, impactam 
diretamente a acidez e o amargor da bebida (Toci et al., 2006). A trigonelina, durante a 
torra, se degrada, liberando aromas de grãos torrados, caramelo e chocolate, além de 
equilibrar o sabor amargo e doce, sendo um importante marcador sensorial do café 
(Farah et al., 2006). A cafeína, conhecida por suas propriedades estimulantes, assim 
como os ácidos clorogênicos, atua contribuindo para o amargor do café. Sua 
concentração varia conforme a variedade e aumenta com a torra, impactando o corpo 
da bebida e associando-se à sensação de vigor buscada pelos consumidores (Souza et 
al., 2018). 

A caracterização metabólica por CLAE, demonstraram diferenças significativas 
entre os cinco genótipos avaliados para os compostos bioativos hidrossolúveis 
avaliados (Tabela 1). Essas diferenças refletem o efeito do controle genético sobre a 
síntese e acúmulo de metabólitos em C. canephora, como já relatado em estudos 
anteriores que demonstram ampla variabilidade química entre genótipos de café 
(Atlabachew et al., 2021; Lemos et al., 2022). 
 
Tabela 1. Coeficiente de Variação (%) dos metabólitos cafeína, trigonelina e ácido  
clorogênico 
avaliados para os cinco genótipos de Coffea Canephora 

Genótipo Cafeína Trigonelina 
Ácido 

Clorogênico 
135_3 12,57 50,21 55,05 
104_4 16,67 127,83 118,46 

145_1 20,59 36,84 123,90 
329_5 29,90 125,31 116,63 
129_5 49,62 106,04 65,04 

 
A análise de estabilidade, baseada no coeficiente de variação (CV), evidenciou 

diferenças significativas entre os genótipos, destacando variações importantes na 
consistência dos compostos bioativos. O genótipo 135_3 destacou-se pela menor 
variação na concentração de cafeína (CV = 12,57%), evidenciando maior estabilidade 
metabólica.No entanto, genótipos como 104_4 e 329_5 apresentaram elevada 
instabilidade para trigonelina, com CVs superiores a 120% (Figura 1). Esse resultado é 
consistente com estudos que relatam que a cafeína tende a ser mais estável frente às 
variações ambientais, enquanto os ácidos clorogênicos e a trigonelina são mais 
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sensíveis a fatores externos (Rocha et al., 2023). A identificação de genótipos 
metabolicamente estáveis é relevante para programas de melhoramento, pois assegura 
consistência do perfil químico em diferentes condições de cultivo (Lemos et al., 2022). 

 
 

A influência da interação genótipo × ambiente também foi evidente, uma vez que 
a variação entre os anos agrícolas afetou especialmente os teores de ácidos 
clorogênicos. Francisco et al. (2024) observaram comportamento semelhante em 
híbridos intervarietais de C. canephora cultivados na Amazônia Ocidental. De acordo 
com os autores a cafeína e ácidos clorogênicos apresentaram forte interação genética 
e ambiental, reforçando a importância de considerar múltiplos anos e ambientes na 
avaliação de estabilidade, os genótipos apresentaram forte interação genética e 
ambiental, reforçando a importância de considerar múltiplos anos e ambientes na 
avaliação de estabilidade. Além disso, os genótipos apresentaram bom perfil de 
compostos bioativos, mas os teores de trigonelina, cafeína e ácidos clorogênicos 
variaram entre os genótipos de acordo com o local de cultivo (Francisco et al., 2024) . 

Essas variações podem ser explicadas pela função distinta dos metabólitos. A 
cafeína, além de conferir o amargor característico da bebida, desempenha um papel 
defensivo na planta contra insetos e outros estresses bióticos, sendo mais conservada 
sob diferentes condições ambientais (Wale et al., 2024). A trigonelina, precursora de 
compostos aromáticos formados durante a torra, também se mostrou instável, 
possivelmente devido à sua suscetibilidade a fatores de cultivo e maturação (Heo et al., 
2020). 

Nos ensaios funcionais descritos na literatura, compostos como ácidos 
clorogênicos e cafeína têm sido associados a atividades antioxidante e anti-inflamatória 
(Jeevitha & Kumar, 2025; Jeszka-Skowron; Stanisz &  Peña, 2016). No entanto, a 
ausência de correlação direta entre os teores desses metabólitos e a bioatividade 
sugere que outros compostos, ou ainda efeitos sinérgicos, podem contribuir para a 
resposta observada (Lemos et al., 2022; Atlabachew et al., 2021). Esse aspecto reforça 
a necessidade de considerar a complexidade do metaboloma do café, e não apenas 
compostos isolados, para explicar suas propriedades funcionais. 
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CONCLUSÃO  

 
Os resultados evidenciaram ampla variabilidade no perfil de compostos bioativos 

hidrossolúveis entre genótipos de Coffea canephora e influência significativa dos anos 
agrícolas, especialmente sobre os ácidos clorogênicos. O genótipo 135_3 destacou-se 
pela maior estabilidade na concentração de cafeína, configurando-se como promissor 
para programas de melhoramento voltados à uniformidade da qualidade química. Esses 
achados reforçam a importância da seleção de materiais geneticamente estáveis, sem 
negligenciar a contribuição do ambiente na expressão metabólica. 
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Azevedo Alves Souza, Letícia Cespom Passos, Letícia Oliveira da Rocha, Fábio Lopes 

Olivares, Sara Sangi 
 
A extensão universitária desempenha papel central na democratização do 
conhecimento científico, aproximando academia e comunidade por meio de ações 
educativas, formativas e de impacto social. No campo agrícola, essa aproximação 
possibilita a difusão de tecnologias sustentáveis e acessíveis que contribuem para a 
segurança alimentar, a conservação ambiental e o fortalecimento da agricultura familiar. 
Nesse cenário, o uso de bioinsumos se destaca como alternativa ao modelo 
convencional, reduzindo a dependência de insumos químicos e seus efeitos negativos 
sobre a saúde humana e o meio ambiente. Nesse sentido, o projeto de extens«o ñSolo 
Rico, Planta Forteò, desenvolvido pela Universidade Estadual do Norte Fluminense 
Darcy Ribeiro, visa difundir o conhecimento sobre bioinoculantes e promover a 
capacitação de agricultores familiares de Campos dos Goytacazes (RJ) quanto ao seu 
uso. Foram aplicados questionários diagnósticos junto a 47 produtores, revelando 
predominância da fruticultura e horticultura, mas baixo conhecimento sobre bioinsumos 
(23%). Apesar do uso frequente de insumos químicos, há interesse crescente em 
práticas agroecológicas. As ações de extensão incluíram elaboração de materiais 
educativos, oficinas, feiras, visitas técnicas e implantação de áreas experimentais com 
aplicação de biofertilizantes em feijão, permitindo comparações entre manejo 
convencional e biológico. Tais atividades possibilitaram o diálogo direto entre 
estudantes, pesquisadores e agricultores, valorizando os saberes locais e fortalecendo 
a produção participativa. Os resultados evidenciam que a extensão universitária é um 
caminho para sensibilizar, capacitar e engajar produtores na adoção de tecnologias 
sustentáveis. A integração entre ciência e prática agrícola reforça o papel da 
universidade como agente transformador em prol da agricultura sustentável. 
 
Palavras-chave: Bioinsumos; Segurança Alimentar; Meio Ambiente 
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Machado de Sousa3, Natália Borges de Melo2, Karen Castilho Emilio2, Mateus Santana 

Rodrigues1, Gabriel Alves de Souza da Silva1, Claudete Santa-Catarina1 

 
O conceito de Uma Só Saúde (Saúde Única) evidencia a interdependência entre saúde 
humana, animal e ambiental, sendo essencial diante de desafios como mudanças 
climáticas, perda de biodiversidade e resistência antimicrobiana. Inserida nesse 
contexto, a UENF, por meio dos Programas de Pós-Graduação em Biotecnologia 
Vegetal (PPGBV), Biociências e Biotecnologia (PPGBB) e Ecologia e Recursos Naturais 
(PPGERN), desenvolve projetos de extensão que integram ciência, educação e 
sociedade. Nesse contexto, o projeto ñExpo Ciência e Extensão: Ações integrativas em 
ecologia e biotecnologia para uma s· sa¼deò articulam diferentes iniciativas de 
divulgação científica em escolas públicas. Em 2025, as atividades foram realizadas no 
CIEP 057 Nilo Peçanha e no CIEP 463 João Borges Barreto, ambos em Campos dos 
Goytacazes (RJ), reunindo 24 discentes da pós-graduação, respectivamente. Nessas 
edições, foram promovidas oficinas de compostagem, hortas ecológicas, 
demonstrações de microbiologia, palestras sobre biodiversidade, conservação da Mata 
Atlântica, papel dos polinizadores e aplicações da biotecnologia na preservação de 
espécies ameaçadas. As atividades ocorreram em formato interativo, estimulando a 
participação ativa dos estudantes e aproximando conceitos científicos do cotidiano 
escolar. Os resultados demonstram impacto positivo na consciência socioambiental de 
alunos do ensino básico, quanto na formação acadêmica dos pós-graduandos, que 
desenvolvem competências em comunicação, liderança e engajamento social. Conclui-
se que a integração entre pós-graduação e extensão fortalece o papel transformador da 
universidade, ao contribuir para a construção de comunidades mais conscientes e 
resilientes frente aos desafios socioambientais contemporâneos. 
 
Palavras-chave: Saúde Única, Educação ambiental, Sustentabilidade 
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A Universidade do Estado do Rio de Janeiro, na esfera da Pró-reitoria de Graduação, 
possui um departamento de estágios e Bolsas, o Cetreina, responsável pela oferta de 
atividades discentes visando à complementação da formação acadêmico-profissional e 
ao desenvolvimento de conhecimentos teóricos e práticos. Dentre as modalidades de 
estágios oferecidos pelo Cetreina, exclusivamente aos alunos da Uerj, destaca-se o 
Programa de Estágio Interno Complementar (EIC), que compreende as atividades 
técnico-profissionais realizadas pelo estudante, no âmbito de projeto relacionado à sua 
área de graduação, para desenvolver habilidades e receber uma contribuição efetiva na 
sua formação profissional. O Laboratório de Biotecnologia de Plantas (Labplan/Uerj) 
possui cinco projetos aprovados com bolsas EIC, coordenados por docentes e técnicos 
do laboratório. As propostas visam treinar os alunos dos Cursos de Biologia e de 
Farmácia nas técnicas de Biotecnologia Vegetal, com ênfase na produção e 
conservação de plantas e substâncias de espécies medicinais. São eles: 
Micropropagação de Plantas Medicinais; Produção e avaliação de plantas e metabólitos 
de interesse medicinal obtidos in vivo e in vitro; Criopreservação de culturas in vitro de 
espécies vegetais com potencial medicinal; Monitoramento de materiais biotecnológicos 
de plantas após cultivo in vitro e criopreservação; Horto Botânico da UERJ: integrando 
educação, ciência e empreendedorismo. Neste último, também está prevista a 
aclimatização das espécies produzidas no Labplan. Os projetos têm apresentado 
resultados positivos com as espécies selecionadas e no atendimento de várias etapas 
dos projetos de pesquisa do grupo, permitindo o reconhecimento do desempenho 
discente pela concessão contínua das bolsas e de premiações. Além disso, após o 
período de estágio, os alunos EIC estão aptos a desenvolver projetos de Iniciação 
Científica e muitos dão prosseguimento aos estudos com a entrada na pós-graduação. 
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As ações extensionistas desempenham um papel fundamental na democratização do 
conhecimento, aproximando a universidade do público em geral e promovendo a 
educação científica. A Verde in Vitro (ViV) é uma iniciativa do projeto de extensão 
ñA­»es de divulga­«o e inova­«o no setor de produ­«o vegetalò, vinculado ao 
Laboratório de Biotecnologia de Plantas (Labplan/Uerj) e ao Horto Botânico da Uerj, e 
visa à aplicação do conhecimento da área de Biotecnologia Vegetal para a produção de 
plantas cultivadas in vitro, associando o valor ornamental e de outros setores 
econômicos à divulgação científica. A proposta se insere nos objetivos da Bioeconomia, 
que concilia a economia inovadora com o uso sustentável dos recursos biológicos para 
fins comerciais. Por outro lado, reúne ciência, educação e inovação, contribuindo para 
a redução da distância entre o saber acadêmico e a sociedade, despertando o interesse 
pela conservação e uso consciente da biodiversidade vegetal. As atividades ocorrem 
por meio da divulgação de temas nas áreas de produção vegetal, educação e meio 
ambiente, tanto pelas redes sociais (@labplan.uerj), quanto por distribuição do material 
produzido biotecnologicamente em eventos científicos, escolas, atividades da própria 
instituição e feiras, como a Rio Innovation Week.  São preparadas plantas, 
principalmente bromélias, cultivadas em meio sólido, e em recipientes de diferentes 
tamanhos, incluindo pequenos frascos usados como pingentes. O material vegetal 
produzido in vitro possui informações científicas em etiquetas sobre a sua importância 
e seu status de conservação. As atividades propostas demandam dos estagiários a 
pesquisa de conteúdo nas áreas de biotecnologia vegetal, produção e conservação 
vegetal, inserindo-os tamb®m em atividades de ñpopulariza­«o da ci°nciaò. A intera­«o 
com a comunidade interna e externa tem permitido consolidar a formação técnico-
científica dos estudantes, o aumento do conhecimento e o espírito de equipe. 
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RESUMO  
 
A biotecnologia é uma área essencial das Ciências Biológicas, com grande impacto na 
ciência e tecnologia do Brasil. Seu potencial vai além do desenvolvimento sustentável, 
abrangendo setores como indústria alimentícia, farmacêutica e agricultura. No entanto, 
seu conhecimento ainda é bastante restrito aos ambientes acadêmicos. Dessa forma, a 
percepção sobre o impacto das diferentes áreas de aplicações das biotecnologias em 
nosso cotidiano ainda é muito restrita do público leigo. Mesmo nos ambientes escolares 
dos seguimentos do Ensino Fundamental e Médio, essa percepção é precária em 
escolas da rede pública. Nesse sentido, o projeto de extensão busca reduzir essa 
barreira por meio da aproximação entre pesquisadores e agentes do Ensino Básico. A 
metodologia inclui palestras/oficinas para alunos do Ensino Fundamental II e Médio. Os 
temas que serão abordados incluem Biotecnologia Vegetal e Engenharia genética. O 
projeto busca evidenciar as aplicações práticas da biotecnologia presentes no cotidiano 
dos laboratórios universitários. Espera-se que a iniciativa fortaleça a cultura científica 
por meio do esclarecimento de dúvidas e combate à desinformação. Além disso, 
pretende-se estimular o pensamento crítico e destacar o papel da biotecnologia na 
promoção do desenvolvimento sustentável, reforçando sua relevância para atingirmos 
as metas dos Objetivos de Desenvolvimento Sustentável (ODS). 
 
Palavras-chave: Biotecnologia, Ensino Fundamental, Ensino Médio, Cultura Científica, 
Sustentabilidade 
 
INTRODUÇÃO  
 

A Biotecnologia consolidou-se como um dos campos mais estratégicos das 
Ciências Biológicas, desempenhando papel essencial na promoção de inovações 
científicas e tecnológicas aplicadas à saúde, agricultura, indústria e meio ambiente 
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(Silveira; Borges; Buainain, 2005). No Brasil, país detentor de uma das maiores 
biodiversidades do planeta, a Biotecnologia apresenta um potencial singular para o 
desenvolvimento sustentável, associando a exploração racional dos recursos naturais à 
geração de produtos e processos inovadores (Brasil, 2020). 

Entre os diversos ramos, a Biotecnologia Vegetal ocupa uma posição de 
destaque, especialmente diante da crescente necessidade de adaptação agrícola às 
mudanças climáticas, da demanda por aumento de produtividade e da busca por 
alternativas ambientalmente menos impactantes (Machado et al., 2022). Técnicas como 
cultura de tecidos, micropropagação, engenharia genética e edição gênica vêm sendo 
aplicadas para a obtenção de plantas mais resistentes a estresses bióticos e abióticos, 
além da produção de metabólitos secundários de interesse econômico (Gagliard et al., 
2018). Esses avanços contribuem não apenas para a segurança alimentar, mas também 
para setores como a farmacologia, a cosmetologia e a bioenergia. 

Apesar do potencial transformador, a Biotecnologia ainda é pouco compreendida 
pela sociedade em geral e, muitas vezes, cercada por mitos ou informações distorcidas, 
sobretudo quando se trata da engenharia genética (Pinheiro; Pantoja; Salmito 
Vanderley, 2017). A aproximação entre universidade e escolas pode estimular o 
interesse de estudantes pela ciência, ao mesmo tempo em que fornece a professores 
ferramentas para enriquecer o ensino de Biologia com conteúdos práticos e 
contextualizados (Gagliard et al., 2018). 

Nesse contexto, a própria natureza das atividades relacionadas à Biotecnologia 
nos diferentes aspectos das sociedades contemporâneas, possui intrinsicamente, um 
caráter de interdisciplinaridade e interprofissionalidade e necessita da integração entre 
de diferentes setores da academia e produtivo para melhor aproveitamento do potencial 
para beneficiar a sociedade como um todo. Dessa forma, divulgar conhecimento e 
promover a cultura científica (Xavier, 2012; Fonseca & Oliveira, 2015) entre diferentes 
segmentos do ensino fundamental e médio pode estimular o interesse na qualificação 
profissional, utilizando a formação acadêmica qualificada como uma base para 
aperfeiçoamento técnico, seja na própria academia ou em setores produtivos que 
requerem conhecimento especializado. 

A proposta se ancora na perspectiva de que o ensino de Biotecnologia, quando 
associado a práticas laboratoriais e ao diálogo com a realidade dos alunos, contribui 
para a inclusão social e para a formação de cidadãos críticos, conscientes e preparados 
para lidar com os desafios socioambientais contemporâneos (Machado et al., 2022; 
Pinheiro; Pantoja; Salmito Vanderley, 2017). Dessa forma, o projeto ñBiotecnologia na 
Escola: ensinando e desmistificandoò, desenvolvido no Laborat·rio de Biotecnologia 
Vegetal (NUPEM/UFRJ-Macaé), tem como objetivos (i) aproximar o conhecimento 
científico especializado dos agentes da educação básica em Macaé e região; (ii) utilizar 
os conhecimentos de Biotecnologia (vegetal, animal e microbiana) para estimular o 
debate sobre a importância do conhecimento científico no desenvolvimento sustentável 
das sociedades contemporâneas; (iii) promover a discussão sobre a importância dos 
Objetivos do Desenvolvimento Sustentável da Agenda 2030 (ODS 2030) e como a 
Biotecnologia pode contribuir nesse processo; (iv) promover a educação tecnológica, 
econômica e ambiental, baseados em conhecimento científico. 

 
METODOLOGIA  
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Nosso público pensado para o projeto de extensão Biotecnologia na escola: 
divulgação científica para enfrentar as mudanças climáticas compreende as esferas 
Municipal, Estadual e Federal. Todos que fazem parte do universo das unidades 
escolares do Município de Macaé parceiras do projeto e que tenham interesse em 
conhecimento relacionado com Biotecnologia, são bem-vindos. Mais especificamente, 
teremos como principal foco para divulgação, Professores (Ensino Fundamental e do 
Ensino Médio) e alunos (Ensino Fundamental II e do Ensino Médio) de escolas parceiras 
do projeto. Nosso universo aproximado de alunos que podem ter acesso indireto as 
informações do projeto compreende de aproximadamente 4.200 alunos. Desse total, 
cerca de aproximadamente 700 alunos estão dentro do público planejado para receber 
de forma direta as informações repassadas através do projeto. Nós pretendemos 
estimular a troca de conhecimento entre os alunos para ampliar o alcance do projeto.  

Nosso projeto conta com parcerias de escolas do Ensino Fundamental e Médio 
de do Município de Macaé: Colégio Municipal Elza Ibrahim (CNPJ: 10.420.037/0001-
22); Colégio Estadual 1º de Maio (CNPJ:  01.117.890/0001-89); Colégio de Aplicação 
de Macaé (CNPJ:  16.986.691/0001-84); Instituto Federal de Educação, Ciência e 
Tecnologia Fluminense - Campus Macaé (CNPJ: 10.779.511/0005-30). 

Nossa estratégia principal consiste em apresentações temáticas/expositivas 
para escolas parceiras do projeto no Município de Macaé ou em visitas ao Laboratório 
de Biotecnologia Vegetal (NUPEM/CCS/UFRJ).  

Sempre que possível, faremos reuniões preparatórias com os professores de 
Biologia, Química, Física e Matemática para tentar alinhar as apresentações com 
conteúdo ministrados por estes professores.   
 Apresentações nas escolas parceiras do projeto 
1) Apresentações introdutórias sobre Biotecnologia, enfatizando marcos históricos e 
aplicações contemporâneas. Abordaremos temas relacionados com Biotecnologia 
(vegetal, animal e microbiana) enfatizando exemplos de suas respectivas aplicações. 
Daremos ênfases aos temas relacionados com produção de alimentos, saúde e meio 
ambiente/sustentabilidade. 
2) Apresentações expositivas sobre biotecnologia vegetal, com apoio de material 
previamente preparado no Laboratório de Biotecnologia Vegetal. Por exemplo: cultura 
de tecidos vegetais (calos de Arabidopsis thaliana), e germinação in vitro.  
 
3) Apresentações introdutórias sobre engenharia genética e algumas de suas 
aplicações principalmente na área da saúde. Utilizaremos. material didático previamente 
preparado pelos docentes e alunos participantes do projeto. Também utilizaremos 
modelos plásticos que simulam a estrutura da molécula de RNA, DNA e proteína para 
introduzir a ideia de manipulação do DNA.  
 
Curso teórico/prático no Laboratório de Biotecnologia Vegetal 
 Quando possível ministraremos cursos de curta duração (teórico/prático) para 
professores da rede municipal e região no Laboratório de Biotecnologia Vegetal 
(NUPEM/CCS/UFRJ-Macaé). Faremos apresentações expositivas no Laboratório com 
diferentes temas: 
 
a) Noções de biossegurança em laboratórios; 
b) Preparo de meio de cultura; 
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c) Preparação de amostras para cultivo in vitro de plantas; 
d) Extração e análise de DNA. 
 
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
 

Durante os meses de maio e junho de 2025, foram realizadas atividades em duas 
escolas do município de Macaé, totalizando três eventos presenciais. Nos dias 15 e 28 
de maio, foram realizadas visitas ao Colégio Municipal Elza Ibrahim com o objetivo de 
promover atividades de extensão voltadas à divulgação científica. A programação 
incluiu uma palestra sobre Biotecnologia Vegetal, ministrada pelo Prof. Dr. Marco 
Antônio Lopes Cruz, seguida de uma oficina expositiva conduzida pelas extensionistas 
Paula Guimarães e Gabriela Pimentel. As ações envolveram a participação de 195 
estudantes do 6º ao 9º ano do Ensino Fundamental II. 

Na palestra, foi discutido a importância do estudo das plantas como ferramenta 
fundamental para a compreensão dos processos biológicos, ecológicos e tecnológicos 
que envolvem o ambiente natural e as práticas agrícolas. Além de abordar o papel das 
plantas na produção de alimentos, na conservação ambiental e no desenvolvimento de 
soluções sustentáveis. Também foi apresentado conceitos como micropropagação de 
plantas, biofábrica vegetal e aplicações dessas tecnologias, assim como o papel das 
plantas no equilíbrio ambiental e os impactos das mudanças climáticas. Posteriormente, 
os estudantes tiveram a oportunidade de observar e manusear germinações in vitro de 
Feijão, Sorgo e Arabidopsis thaliana, por meio de tubos de ensaio contendo os 
respectivos cultivos vegetais. Esses materiais foram previamente preparados pela aluna 
extensionista Paula, no Laboratório de Biotecnologia Vegetal do NUPEM/UFRJ, com o 
intuito de compor a oficina expositiva. 

No dia 5 de junho, a mesma dinâmica, palestra seguida de oficina expositiva foi 
replicada no Colégio Estadual 1º de Maio, desta vez direcionada às turmas do 3º ano 
do Ensino Médio. Além de abordar os mesmos tópicos, a linguagem utilizada foi 
adaptada ao nível dos estudantes, enquanto nas turmas do Ensino Fundamental II a 
comunicação foi mais acessível e com termos populares, no Ensino Médio foi possível 
utilizar uma abordagem mais técnica. Ao final da atividade, as extensionistas incluíram 
orientações e incentivos para a realização da prova do ENEM e ingresso ao Ensino 
Superior, com o objetivo de ampliar as perspectivas acadêmicas dos discentes e 
fomentar o interesse pela continuidade da formação educacional. 

Em ambas as escolas, foi possível observar um elevado nível de curiosidade e 
participação por parte dos estudantes. Demonstraram interesse ativo ao formular 
perguntas, manusear os cultivos e expressar entusiasmo diante das técnicas 
laboratoriais aplicadas ao desenvolvimento vegetal. A combinação entre exposição 
teórica e atividade prática revelou-se especialmente eficaz para aproximá-los dos 
conceitos de biotecnologia vegetal. Enquanto a palestra ofereceu os fundamentos 
científicos necessários, a oficina permitiu a manipulação direta dos cultivos, tornando os 
processos menos abstratos e facilitando a compreensão de técnicas como a 
micropropagação. 

A escolha de espécies vegetais familiares, como Feijão (Phaseolus vulgaris) e 
Sorgo (Sorghum bicolor), contribuiu para a identificação dos alunos com os organismos 
estudados. Por outro lado, a introdução da Arabidopsis thaliana possibilitou o contato 
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com o conceito de planta-modelo, amplamente utilizada em pesquisas científicas. Essa 
abordagem pedagógica, ao articular elementos de familiaridade com aspectos de 
inovação, promoveu uma visão integrada entre aplicações práticas do cotidiano e os 
avanços do estudo científico.  
 
 
CONCLUSÃO  
 Durante as ações nas escolas Elza Ibrahim (Fundamental II) e 1º de Maio 
(Ensino Médio) os alunos demostraram bastante interesse na Biotecnologia. Também 
observamos curiosidade durante o manuseio dos tubos de cultivo in vitro de feijão e 
Arabidopsis thaliana. Além disso, no curso de curta duração para o Centro de Formação 
Professora Carolina Garcia os participantes demostraram interesse em atualizar e 
aprofundar seus conhecimentos em Biotecnologia. Nossos resultados mostram que o 
ensino de Biotecnologia é ainda escasso na educação básica. Dessa forma, é 
imperativo mais ações para prover professores e alunos dessa importante área de 
conhecimento das Ciências Biológicas.  
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O aumento da resistência aos antifúngicos tem se tornado uma grande ameaça à saúde 
global. Assim, os peptídeos antimicrobianos (AMPs) vegetais surgem como alternativas 
terapêuticas. O objetivo do trabalho foi purificar e caracterizar AMPs de frutos imaturos 
da pimenta Capsicum annuum UENF 1381 e avaliar as propriedades antimicrobianas 
na inibição do crescimento de leveduras do gênero Candida. Para a obtenção dos frutos, 
sementes de pimenta foram germinadas e, após quinze dias, quando apresentaram dois 
pares de folhas definitivas, as mudas foram transplantadas para vasos e cultivadas em 
casa de vegetação. Os frutos foram colhidos 30 dias após a antese e submetidos ao 
processo de extração que seleciona peptídeos com carga líquida positiva e baixa massa 
molecular. O extrato apresentou proteínas com massa molecular entre 6,5 e 14 kDa em 
SDS-Page. Sequencialmente, a atividade antifúngica do extrato foi avaliada contra 
Candida albicans e Candida buinensis nas concentrações de 25-200 µg/µL. O extrato 
promoveu inibição do crescimento fúngico com redução de 80% para C. albicans e 84% 
para C. buinensis na maior concentração testada. Na etapa seguinte, o extrato foi 
submetido à cromatografia de fase reversa em coluna C18 para a separação dos 
peptídeos, resultando em cinco frações denominadas F1 a F5. A fração F1 apresentou 
atividade antifúngica, com 35% de inibição em C. albicans e 34% em C. buinensis, na 
concentração de 200 µg/µL. Adicionalmente, foi observada permeabilização da 
membrana em C. buinensis. As próximas etapas envolvem a caracterização da fração 
F1 e a análise do modo de ação sobre as leveduras. 
 
Palavras-chave: Peptídeos antimicrobianos de plantas, Candida albicans, Candida 
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O café conilon Coffea canephora Pierre ex A. Froehner possui compostos bioativos com 
ação antioxidante e anti-inflamatória, promovendo benefícios a saúde que despertaram 
o interesse farmacológico do gênero nas últimas décadas. A cultura de tecidos vegetais 
in vitro surge como uma alternativa em relação a produção tradicional para a obtenção 
desses compostos bioativos de interesse, permitindo a biossíntese em ambiente com 
condições controladas, assépticas e em larga escala. O presente estudo investigou o 
efeito do metil jasmonato (MeJa) como elicitor na produção in vitro de compostos 
bioativos, assim como nas atividades antioxidante e anti-inflamatória em extratos de 
calos de C. canephora, nas concentrações de 0, 100, 200 e 400 µM no 1º e 4º estágio 
de subcultivo. O teor de proteínas totais foi determinado utilizando o método de 
Bradford, enquanto compostos fenólicos e flavonoides foram determinados com os 
métodos de Folin-Ciocalteau e Polifenóis, respectivamente. Para determinar a atividade 
antioxidante nos extratos, foram utilizados os ensaios químicos colorimétricos de 
eliminação de radicais livres ABTS e DPPH. Para avaliar o efeito anti-inflamatório, foram 
avaliadas a redução na produção do radical do ânion superóxido (O2Å-), de óxido nítrico 
(NO), e das citocinas (TNF- Ŭ, IL-1 e IL-6) em cultura de macrófagos estimulados com 
LPS. Os resultados demonstraram que o tratamento com 100 µM de MeJa no 1º 
subcultivo promoveu o maior acúmulo de polifenóis, com maior atividade antioxidante e 

inibição significativa dos mediadores inflamatórios OϜϖÅ, NO, TNF-Ŭ, IL-1 e IL-6. A 
resposta celular com o tratamento do elicitor no 4º subcultivo foi reduzida, o que pode 
indicar um impacto na senescência da biossíntese metabólica. Os resultados 
demonstram que tanto o número de subcultivos quanto a concentração do elicitor MeJa 
são fatores que influenciam na otimização da produção de extratos bioativos a partir de 
calos de C. canephora. Os achados reforçam o potencial do cultivo in vitro na obtenção 
e no desenvolvimento de produtos, com destaque para aplicações voltadas ao controle 
de processos inflamatórios e combate ao estresse oxidativo. 
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A busca por alternativas biotecnológicas que reduzam a dependência de insumos 
químicos na agricultura tem despertado crescente interesse, especialmente no contexto 
da sustentabilidade e da produção orgânica. Nesse cenário, as bactérias endofíticas 
destacam-se por seus múltiplos mecanismos de promoção de crescimento vegetal, 
como a produção de fitormônios, a solubilização de nutrientes e a tolerância a estresses 
ambientais. O presente trabalho teve como objetivo isolar e caracterizar bactérias 
endofíticas associadas a Cattleya lobata, espécie de orquídea brasileira criticamente 
ameaçada, a fim de avaliar seu potencial como bioinsumos agrícolas. Amostras de raiz 
e parte aérea foram desinfetadas superficialmente, maceradas em condições estéreis e 
cultivadas em meio sólido Circle Grow, sendo posteriormente mantidas em meio líquido 
CG e preservadas em glicerol 20% a -20 °C. Os isolados foram avaliados quanto à 
produção de ácido indolacético, fixação biológica de nitrogênio, solubilização de fosfato 
e resistência a estresses abióticos. Foram obtidos 24 isolados, com diversidade 
morfológica, dos quais diferentes cepas apresentaram múltiplos mecanismos de 
promoção de crescimento. Esses resultados reforçam o potencial dessas bactérias 
como fonte de biofertilizantes e biomoléculas de interesse agrícola, oferecendo 
alternativas viáveis para reduzir o uso de fertilizantes químicos e contribuir para uma 
agricultura mais sustentável. Além disso, os achados ampliam as perspectivas de 
aplicação de microrganismos endofíticos no desenvolvimento de tecnologias verdes 
voltadas para a biotecnologia vegetal 
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Peptídeos antimicrobianos (AMPs) são moléculas do sistema imune, que atuam na 
defesa contra patógenos, incluindo bactérias, vírus, parasitas e fungos. Dentre os AMPs 
vegetais, destacam-se as defensinas que exercem diversas funções, como a inibição 
de síntese proteica, Ŭ-amilases, proteases e canais iônicos, além da permeabilização 
de membranas celulares de patógenos. O trabalho objetivou isolar, purificar e 
caracterizar peptídeos antimicrobianos, especialmente da família das defensinas 
presentes em sementes de feijões do gênero Phaseolus, e avaliar suas atividades 
inibitórias sobre o crescimento de leveduras do gênero Candida e sobre enzimas das 
fam²lias serino proteases e Ŭ-amilase salivar humana. Inicialmente, realizou-se a 
extração proteica de sementes de uma variedade local de feijão do gênero Phaseolus, 
resultando na obtenção de um extrato total. Esse extrato foi submetido à cromatografia 
de troca iônica em coluna de DEAE-Sepharose, com eluição por gradiente de NaCl para 
separação das frações proteicas (D1 e D2), com posterior quantificação e análise do 
perfil proteico por eletroforese em gel SDS-PAGE/TRICINA. As frações também foram 
avaliadas em ensaios antifúngicos sobre as leveduras Candida tropicalis, Candida 
albicans, Candida parapsilosis. Os resultados mostraram que a fração D1 contém 
bandas de baixa massa molecular, característico das defensinas, porém observou-se 
que a fração D2 teve maior atividade inibitória sobre as leveduras C. albicans e C. 
tropicalis, com inibições de 53% e 58%, respectivamente, na concentração de 200 
ɛg/mL-1. Nessa mesma concentração, ainda foi visto que a fração D2 inibiu 98% da 
atividade da enzima tripsina e 57% da Ŭ-amilase salivar humana. Dessa forma, esse 
estudo visa caracterizar peptídeos antimicrobianos, especialmente defensinas de 
sementes de Phaseolus, e avaliar seu potencial biotecnológico na inibição de leveduras 
do gênero Candida e na modulação enzimática, além de investigar seus mecanismos 
de ação, contribuindo para o controle de doenças fúngicas. 
 
Palavras-chave: AMPs de Plantas; Defensinas; Phaseolus; Candida. 
 
Agradecimentos: UENF, FAPERJ, CNPq. 
  



 
 

97 
 

Estudo fitoquímico dos galhos de Quararibea 
floribunda (Malvaceae) 

 
Anderson Ferreira da Silva Bento, Thalya Soares Ribeiro Nogueira, Kethleen Duarte 
Crespo Soares, Renata Rodrigues da Silva Robaina, Carlos Daniel Miranda Ferreira, 

Raimundo Braz Filho, Ivo José Curcino Vieira 
 
Quararibea floribunda é uma das treze espécies do gênero que estão presentes em 
território brasileiro (Cerrado e Mata Atlântica). Com base no levantamento bibliográfico, 
realizado nas principais bases de periódicos, verificou-se que a espécie não possui 
estudos. No entanto, flavonoides, cumarinas, alcaloides, lignanas, glicosídeos 
cardiotônicos, esteroides, terpenos e polissacarídeos são exemplos de classes de 
metabólitos secundários que podem ser encontrados em espécies da família 
Malvaceae. O presente trabalho teve por objetivo realizar o estudo fitoquímico dos 
galhos de Q. floribunda. O material vegetal foi coletado no Parque Estadual da Pedra 
Branca, Jacarepaguá-RJ. Uma exsicata foi depositada no Herbário do Jardim Botânico 
do RJ sob número de RB 875016. Posteriormente, galhos foram triturados em moinho 
de martelos e submetido à maceração exaustiva com solvente orgânico hexano. A 
solução, obtida após filtração simples, foi concentrada em evaporador rotativo. O extrato 
hexânico obtido foi submetido à etapa de fracionamento cromatográfico afim de se 
purificar substâncias, na qual foram empregas técnicas cromatográficas clássicas. Para 
a identificação da substância, foi realizada cromatografia em camada delgada analítica 
(CCDA) de modo a comparar fator de retenção (FR) e perfil cromatográfico da amostra 
com padrão disponível no laboratório. O estudo fitoquímico possibilitou o isolamento e 
identificação de b-sitosterol. A amostra e o padrão apresentaram valor de FR igual a 0,5 
e mesmo perfil cromatográfico. O b-sitosterol possui importantes atividades biológicas 
relatadas, como antinflamatória, antioxidante, anticâncer (câncer de próstata e mama, 
por exemplo), antifúngica (Alternaria alternata, Aspergillus niger, Cladosporium 
cladosporioides e Phytophthora sp., por exemplo). O presente trabalho tem como 
perspectiva futura dar continuidade ao estudo fitoquímico, bem como realizar ensaios 
biológicos dos extratos, desta e outras substâncias que venham a ser purificadas, de 
modo a explorar o potencial químico e biotecnológico da espécie. 
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O câncer cervical é o quarto tipo mais comum entre mulheres e importante causa de 
morbimortalidade em jovens. O maior desafio terapêutico é alcançar eficácia com baixa 
toxicidade. Nesse contexto, compostos do metabolismo secundário de plantas se 
destacam por apresentarem menos efeitos adversos que quimioterápicos 
convencionais. A família Apocynaceae, com cerca de 4600 espécies, engloba o gênero 
Aspidosperma, cujas atividades biológicas estão relacionadas à presença de alcaloides 
indólicos. Nesta perspectiva, o objetivo foi avaliar a atividade antiproliferativa de 16 
extratos metanólicos de espécies de Aspidosperma em células HeLa. Foram utilizadas 
sementes adquiridas comercialmente (Caiçara Ltda.), além de cascas, galhos, folhas e 
frutos coletados na Reserva Natural Vale (Linhares, ES). Os materiais foram triturados 
em moinho de facas e martelos, submetidos à extração exaustiva com metanol e o 
extrato concentrado em rotaevaporador. A atividade antiproliferativa foi avaliada frente 
às células da linhagem HeLa por ensaio colorimétrico MTT, empregando DMSO como 
controle negativo e doxorrubicina como controle positivo. Os extratos apresentaram as 
seguintes concentrações inibitórias (IC50): A. polyneuron (sementes: 54,1 ɛg/mL), A. 
subincanum (sementes: 58,2 ɛg/mL), A. prycollum (casca: 71,3 ɛg/mL), A. desmanthum 
(casca: 86,0 ɛg/mL; folhas: 67,6 ɛg/mL), A. spruceanum (casca: 89,2 ɛg/mL), A. 
parvifolium (casca: 76,0 ɛg/mL), A. discolor (sementes: 72,6 ɛg/mL; casca: 85,9 ɛg/mL) 
e A. cylindrocarpon (casca: >100 ɛg/mL). Segundo os critérios de Idrayanto et al. (2021), 
os extratos apresentaram baixa atividade antiproliferativa. Entretanto, devido ao perfil 
de baixa citotoxicidade, podem ser considerados candidatos promissores para futuras 
investigações farmacológicas, incluindo estudos antivirais. 
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A resistência aos antifúngicos representa uma ameaça crescente à saúde pública, 
comprometendo a eficácia dos tratamentos convencionais e exigindo alternativas 
terapêuticas. Leveduras do gênero Candida são especialmente relevantes, por 
causarem infecções que variam de superficiais a sistêmicas, frequentemente 
associadas a alta mortalidade e dificuldade de diagnóstico. Diante desse cenário, 
substâncias naturais têm sido estudadas como potenciais agentes antimicrobianos. A 
Mata Atlântica, por sua rica biodiversidade, abriga espécies vegetais com propriedades 
bioativas, como Trichilia elegans (Meliaceae). Folhas dessa espécie foram coletadas 
na Estação Ecológica Estadual de Guaxindiba (RJ), secas, trituradas e submetidas à 
maceração a frio com metanol. O extrato obtido foi testado frente a seis espécies de 
Candida: C. albicans, C. buinensis, C. glabrata, C. krusei, C. parapsilosis e C. tropicalis. 
As cepas foram cultivadas a 30 ÁC por 24 h, inoculadas em meio líquido, quantificadas 
em c©mara de Neubauer (10  c®lulas/mL) e tratadas com 500 ppm do extrato. Ap·s 24 
h de incubação, a atividade antifúngica foi avaliada por leitura de absorbância. Foi 
observada inibição dos crescimentos nas leveduras C. albicans (30%), C. buinensis 
(30%), C. krusei (31%), C. parapsilosis (33%) e C. tropicalis (41%). Nas análises 
histoquímicas, cortes foliares à mão livre foram submetidos a reagentes específicos 
(Cloreto Férrico, Lugol, NADI, Wagner, Sudan IV, Vermelho de Rutênio e Xylidine), 
evidenciando fenólicos, terpenos, alcaloides, proteínas, lipídios, pectinas e amido em 
estruturas secretoras como tricomas glandulares e idioblastos. Esses achados 
reforçam o potencial biotecnológico da espécie como fonte promissora de substâncias 
naturais com aplicação terapêutica no combate a infecções fúngicas resistentes. 
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O café, segunda bebida mais consumida no mundo após a água, tem papel estratégico 
na economia de países produtores como o Brasil, maior produtor mundial e segundo 
maior consumidor. Com a  ascens«o da ñterceira onda do caf®ò, cresce a busca por 
experiências sensoriais e práticas sustentáveis, alinhadas aos Objetivos de 
Desenvolvimento Sustentável (ODS). Nesse contexto, a microbiota dos frutos do 
cafeeiro tem ganhado destaque por sua atuação na fermentação e influência na 
qualidade sensorial da bebida. Este estudo teve como objetivo isolar, identificar e 
caracterizar microrganismos de frutos de café visando sua aplicação em fermentações 
controladas. As amostras foram coletadas em regiões produtoras de café especial: no 
Rio de Janeiro (Natividade, Bom Jesus do Itabapoana e Varre-Sai), Espírito Santo 
(Muribeca, em São José do Calçado), Minas Gerais (Chapada Diamantina e Espera 
Feliz) e Bahia (Vitória da Conquista). Foram isoladas 96 cepas de leveduras (YEPD), 72 
bactérias (DYGS) e 19 fungos filamentosos, todos preservados em glicerol a -80 ÁC; os 
fungos também pelo método de Castellani. As bactérias foram identificadas por 
sequenciamento do gene 16S rRNA, e as leveduras pela região ITS. Realizaram-se 
ensaios de tolerância a estresses abióticos, avaliando a viabilidade das cepas em 
temperaturas de 8 ÁC, 20 ÁC, 30 ÁC, 35 ÁC, 40 ÁC e 45 ÁC; pH 3,0; 4,0; 5,5; 7,0 e 8,0; e 
fontes de carbono como glicose, frutose, manose, sacarose e pectina. Cepas 
promissoras foram aplicadas em fermentações controladas e avaliadas quanto a 
parâmetros físico-químicos e sensoriais conforme protocolos da Specialty Coffee 
Association (SCA). Os resultados apontam o potencial biotecnológico dessas cepas 
para diversificação sensorial e valorização do café especial brasileiro. 
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A Artemisia vulgaris (L.) é uma espécie da família Asteraceae amplamente utilizada na 
medicina tradicional e reconhecida pelo potencial farmacológico de seus metabólitos 
secundários, como os terpenoides, compostos com propriedades antioxidantes, anti-
inflamatórias e antimicrobianas. Apesar da relevância etnobotânica, o conhecimento 
sobre as enzimas responsáveis por sua biossíntese, as terpeno sintases (TPS), 
permanece limitado nessa espécie, em contraste ao que se observa para A. annua. 
Neste estudo, foi conduzida uma abordagem bioinformática utilizando dados genômicos 
crus de A. vulgaris, submetidos a filtragem de qualidade, alinhamento e montagem, com 
o objetivo de investigar a presença de sequências homólogas aos CDS de TPS 
previamente descritos em A. annua. Foram identificados contigs candidatos que 
servirão como base para o desenho de primers específicos, possibilitando a validação 
experimental futura desses genes. Os próximos passos incluem a clonagem e 
expressão heteróloga das sequências de interesse em Saccharomyces cerevisiae, 
seguidas por análises funcionais nesse sistema microbiano. Desta forma, os resultados 
obtidos representam um passo inicial na caracterização genética de TPS em A. vulgaris, 
fornecendo subsídios para a exploração biotecnológica de seus terpenoides e 
ampliando as perspectivas de aplicação farmacológica e industrial desses compostos. 
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O café é a segunda bebida mais consumida no mundo e representa um dos principais 
produtos agrícolas de relevância econômica, social e cultural. No Brasil, maior produtor 
e exportador mundial, seu cultivo teve início no estado do Rio de Janeiro e, 
posteriormente, expandiu-se para Minas Gerais, Espírito Santo e São Paulo. A elevada 
demanda mundial por qualidade colocou em destaque práticas que assegurem 
qualidade sensorial da bebida, mas também a sua segurança alimentar, especialmente 
nos processos de secagem e armazenamento, os grãos de café estão sujeitos à 
contaminação por fungos filamentosos. Além das alterações sensoriais negativas, esses 
microrganismos podem produzir metabólitos secundários tóxicos, como a ocratoxina A. 
Tais riscos reforçam a necessidade de estratégias inovadoras e sustentáveis de controle 
microbiológico que minimizem perdas econômicas e garantam a integridade do produto. 
Nesse contexto, microrganismos com capacidade de antagonismo contra fungos 
surgem como uma alternativa promissora. Este estudo tem como objetivo avaliar 
leveduras previamente isoladas de frutos de cafeeiro provenientes de diferentes regiões 
do Brasil quanto à sua capacidade antifúngica. Dentre 84 isolados, foram selecionadas 
oito leveduras com atividade fungistática, atualmente em processo de identificação 
molecular por meio da amplificação da região ITS por PCR. Esse procedimento será 
estendido a todos os isolados da coleção, buscando a caracterização taxonômica em 
nível de espécie. Em continuidade, pretende-se analisar a levedura mais promissora por 
abordagens proteômicas, visando identificar proteínas associadas ao antagonismo e 
ampliar a compreensão dos mecanismos moleculares envolvidos. Espera-se, ao final 
do estudo, identificar e caracterizar microrganismos capazes de contribuir para o 
controle biológico de fungos filamentosos em café, servindo de base para o 
desenvolvimento de um produto biotecnológico aplicável à cafeicultura. 
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RESUMO  
 
No Brasil, o Aedes aegypti é o principal vetor de arboviroses como dengue, Zika e 
chikungunya. A dengue se destaca como grave problema de saúde pública devido ao 
aumento constante de casos. Embora existam vacinas e tratamentos disponíveis para 
alguns arbovírus, o controle vetorial permanece como a estratégia mais eficaz e 
amplamente aplicável para a prevenção da transmissão. Nesse contexto, o presente 
estudo teve como objetivo isolar e identificar compostos com potencial larvicida do 
extrato metanólico dos frutos de M. azedarach, frente a larvas de terceiro instar de A. 
aegypti. O material vegetal foi coletado em Campos dos GoytacazesïRJ, seco, triturado 
e submetido à maceração a frio com metanol. O extrato bruto, obtido por evaporação 

sob pressão reduzida e fracionado por partição líquido-líquido (CHϜClϜ, AcOEt, BuOH e 

HϜO). Técnicas cromatográficas foram empregadas para o fracionamento bioguiado da 
partição diclorometano levando ao isolamento e caracterização por RMN e HRMS do 

protolimonóide Melianodiol (LCϟϚ de 49,6 ppm) que induziu alterações morfológicas nas 
larvas, incluindo danos à cutícula, formação de vacúolos e geração de ROS no intestino 
médio, evidenciando a M. azedarach como fonte promissora de compostos larvicidas 
naturais, com potencial aplicação em novas formulações para controle de A. aegypti. 

 
Palavras-chave: Melianodiol; Atividade Larvicida; Aedes aegypti; RMN. 
 
INTRODUÇÃO 
 

O Aedes aegypti é um mosquito antropofílico envolvido na transmissão de 
diversas arboviroses, como Dengue, Chikungunya, Febre Amarela e Zika vírus (Brasil, 
2025). Conforme o boletim epidemiológico emitido pelo Ministério da Saúde, observou-
se um aumento exponencial, ao longo dos anos, no número de casos dessas 
arboviroses no Brasil, essa tendência tem resultado em epidemias recorrentes e 
impactos significativos na mortalidade (Brasil, 2025). 

Segundo informações da Organização mundial da saúde (OMS), de janeiro a 
setembro de 2025, houve o registro de aproximadamente 1,6 milhões de casos de 
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Dengue em toda a região do Brasil. Dentre esses casos, 1.639 resultaram em óbitos e 
outros 323 estão em investigação (Brasil, 2025). 

Atualmente o controle da transmissão dessas arboviroses, envolve métodos 
mecânicos, biológicos, ambientais, químicos, além de genéticos (Who, 2023). No 
entanto, a principal forma de combate ocorre nos habitats de seus estágios imaturos, 
com a utilização de inseticidas organoclorados, organofosforados, carbamatos e 
piretróides sintéticos (Who, 2023). 

Nesta perspectiva, o uso de inseticidas organossintéticos, vem se mostrando 
ineficiente para a regulação de vetores como o A. aegypti devido ao desenvolvimento 
de resistência dos mosquitos aos inseticidas utilizados regularmente (Who, 2023). 

A crescente incidência de resistência nas populações de mosquitos, juntamente 
com a toxicidade a organismos benéficos presentes no meio ambiente, intensifica a 
necessidade de busca por novos larvicidas e inseticidas, além de estudos mais 
aprofundados no que se refere à pesticidas de ocorrência natural (Omena, 2007). 

Nessa perspectiva, de acordo com Araújo e colaboradores (2009) são diversos 
os fatores que viabilizam a utilização de plantas medicinais na área da saúde. As plantas 
da família Meliaceae apresentam constituintes químicos que pertencem a diferentes 
classes de compostos orgânicos, podendo ser encontrados: esteroides, alcaloides, 
flavonoides, antraquinonas e limonoides (Araújo et al., 2009; Jaoko et al., 2020). 

De acordo com Ntalli e colaboradores (2010), a espécie M. azedarach 
(Meliaceae) apresenta atividades medicinais e inseticidas, atribuídas a classe dos 
limonoides. Com isso, o presente trabalho teve como intuito trazer contribuições 
fitoquímicas e biológicas do extrato metanólico do fruto de M. azedarach frente a larvas 
de terceiro ínstar de Aedes aegypti. 

 
METODOLOGIA 
 
Obtenção dos Materiais Biológicos 

Os frutos de M. Azedarach foram coletados no município de Campos dos 
Goytacazes ï RJ, latitude: -21.752062 e longitude: -041.346334 em 05 de março de 
2022. As larvas de terceiro instar de Aedes aegypti da cepa Rockefeller foram mantidas 
entre 20ï30 0C e alimentadas com ração para peixe no insetário do LBT/CBB-UENF. 
 
Estudo Fitoquímico 

Os frutos de M. Azedarach (1000g) foram extraídos com metanol (MAF; 280g). 
Parte do extrato (40g) foi suspensa em H2O:MeOH (3:1) e particionada com CH2Cl2, 
EtOAc, e n-ButOH. A fração CH2Cl2 (MAFD; 16,63g) foi fracionada em coluna 
cromatográfica com sílica gel utilizando um gradiente polar de CH2Cl2:MeOH, obtendo 
9 frações (MAFD1-MAFD9). A fração MAFD6 (0,940g) foi novamente fracionada 
utilizando as mesmas fases estacionária e móvel obtendo 10 subfrações (MAFD6.1-
MAFD6.10). MAFD6.3 (0,168g) foi fracionada utilizando sílica gel como fase 
estacionária e um gradiente de hexano:EtOAc, resultando em 5 subfrações 
(MAFD6.3.1-MAFD6.3.5). MAFD6.3.4 foi identificada como substância isolada 
(Melianodiol ï 0,015g). A identificação foi feita por RMN e HRESI. Os espectros de RMN 

foram adquiridos em Bruker Ascend 500 (CDClϝ, TMS) e os de HRESI em micrOTOF-
Q II (modo positivo). 
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Ensaio de atividade larvicida 
O ensaio larvicida seguiu as diretrizes estabelecidas pela OMS (Who, 2005), 

através de colaboração com o Laboratório de Biotecnologia (LBT) e o Laboratório de 
Química e Função de Proteínas e Peptídeos (LQFPP), do CBB-UENF. A partir de uma 
solução estoque inicial da substância isolada (5 mg/ml) em DMSO a 3 %, preparou-se 
diferentes concentrações (12.5, 25, 50, 75 e 100 ppm). Utilizou-se 5 larvas de terceiro 
instar de A. Aegypti por concentração em triplicata totalizando 15 larvas por ensaio. O 
controle negativo foi feito com DMSO 3%. As larvas foram incubadas em estufa por 24h 
a 28 ºC. Após esse período a mortalidade foi analisada mediante a movimentação larval. 
A análise estatística dos dados e o LC50 foram obtidos usando o programa Graph Pad 
Prism 6. 

 
Microscopia Eletrônica de Transmissão (MET) 

As Larvas de terceiro instar de A. aegypti foram tratadas com a concentração do 
LC50 para substância isolada e as larvas de controle negativo com água ultrapura com 
3% de DMSO por 24 horas. As larvas foram fixadas, pós-fixadas e desidratadas para 
análise ultraestrutural. Em seguida, o material foi embebido em resina epóxi (Epon 
Leica). Obteve-se cortes ultrafinos (70 nm) em ultramicrótomo (Reichert Ultracuts, Leica) 
e coletado em grades de cobre (300 mesh). Os cortes foram contrastados com citrato 
de chumbo 5% e acetato de uranila 1% e observados em TEM (JEOL 1400, EUA; 80 
kV) 
 
Análise de indução de estresse oxidativo (ROS) 

As larvas foram tratadas com uma solução contendo DTT 10 mM (Edwards & 
Jacobs-Lorena, 2000), §gar 0,03% e gentamicina 50 ɛg/ml por 12 h, lavadas e expostas 

ao LCϟϚ por 24 h. O marcador 2ô,7ô-diacetato de diclorofluoresceína (10 mM, Sigma 
D6883) foi adicionado em seguida por 2h. Após lavagem, as larvas foram transferidas 
para poços com água. A marcação da fluorescência foi observada por microscopia 
(Axioplan-Carl Zeiss) e quantificada utilizado o software Zen 2.3 (Blue Edition). 
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
 

 
 

Figura 1. Proposta estrutural do Melianodiol (MAFD6.3.4). 
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O Melianodiol foi obtido do extrato metanólico dos frutos de M. azedarach, na 

fração MAFD6.3.4 da partição em diclorometano (Figura 1). A estrutura foi elucidada por 
RMN (¹³C-DEPTQ, ¹H-¹H COSY, ¹H-¹H NOESY, HSQC, HMBC) e espectrometria de 
massas de alta resolução. O espectro ¹³C-DEPTQ exibiu 30 sinais: 7 metílicos (CH3), 8 
metilênicos (CH2), 8 metínicos (CH) e 7 quaternários, caracterizando um esqueleto 
tirucalânico tetracíclico tetracíclico (Vieira, 1995). Correlações HMBC confirmaram a 
presença de carbonila em C-3 e insaturação entre C-7 e C-8. O carbono hemicetal C-
21 (ŭC 97,69) correlacionou com H-21 (ŭH 5,22), sugerindo hidroxila Ŭ.  

A análise dos espectros de RMN 1H revelaram a presença do grupo carbonila no 
átomo de carbono C-3, através do deslocamento químico e da multiplicidade do 

hidrogênio H-2ª em dH 2.77 (dt, J= 5.5 e 14.6 Hz) 
A presença do grupo carbonila ligado ao átomo de carbono C-3 pode ser 

confirmada pelas correlações homonucleares a longa distância 2JCH entre o carbono 

C-3 em 216.49 com o hidrogênio H-2a em dH 2.77 e a 3JCH com dois grupos metila em 

dH 1.05 (CH3-28) e 1.13 (CH3-29), apresentadas no mapa de correlação heteronuclear 
HMBC. 

No espectro de RMN 13C-DEPTQ, pode-se observar os sinais dC 146.67 (C-8) e 
118.18 (CH-7), que sugerem a ocorrência de uma insaturação entre esses dois átomos 
de carbono, confirmada pela correlação a longa distância 3JCH entre o átomo de 

carbono C-8 (dC 146.67) com os hidrogênios do grupo metila (CH3-30) em dH 1.06. 

O deslocamento químico em dC 97.69, relativo a um átomo de carbono hemicetal 
na posição C-21 do anel de 5 membros do triterpeno, correlaciona com um dupleto largo 

em  dH 5.22 (J= 2.2 Hz) relativo ao hidrogênio hemicetálico H-21 apresentado no HMQC. 
O espectro de RMN 13C-DEPTQ confirma que o grupo hidroxílico em C-21 encontra-se 

Ŭ-posicionado. Outros carbonos oxigenados foram verificados em dC 78.7 (C-23), 75.32 
(C-24), e 73.37 (C-25), possibilitando a proposta para cadeia lateral. 

A presença de um grupo hidroxila no carbono C-25 apresentado, pode ser 
confirmado pela correlação a longa distância 2JCH entre o átomo de carbono de C-25 

em dC 73.37, com os hidrogênios dos dois grupos metila em dH 1.30 (3H-26) e em 1.28 
(3H-27). 

O espectro de massas de alta resolução (LC-MS/MS) (Figura 2) mostrou um 
sinal em m/z= 511.3286 correspondente ao pico [M+Na]+. Baseado nos dados de RMN 
e de massas foi proposta a fórmula molecular C30H48O5 comprovando assim a proposta 
estrutural para o Melianodiol. 
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Figura 2. Espectro de massas de alta resolução para o Melianodiol. 

 
Diante disso, conduzimos um ensaio larvicida utilizando o Melianodiol em 

diferentes concentrações. A Figura 3 ilustra um efeito dose-dependente na 
sobrevivência das larvas, resultando em um LC50 de 49,6 ppm, calculado com o auxílio 
do software GraphPad Prism 6.  

Ao examinar as características morfológicas gerais da larva tratada com a 
concentração de 100 ppm (Figura 4), notamos evidências de danos aparentes na 
estrutura do exoesqueleto, juntamente com a presença de manchas escuras na região 
do intestino médio posterior (setas brancas). Reforçando a hipótese de que trata-se de 
uma resposta imunológica associada à melanização em insetos, conforme previamente 
descrito por Nakhleh & Moussawi (2017) e Smith et al. (2022).  

 

 
Figura 3. % de sobrevivência de larvas de 3º instar de Aedes aegypti tratadas com 

Melianodiol (ppm). LCϟϚ = 49,6 ppm (seta cinza), calculado no GraphPad Prism 6. 
Diferenças significativas foram obtidas por regressão polinomial de quinta ordem (P < 
0,05). 
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Figura 4. Características morfológicas de larvas de 3º instar de Aedes aegypti expostas 
a diferentes concentrações de Melianodiol. C ï Controle. Barra = 1 mm. 
 

Alterações na cutícula e formação de vacúolos foram observadas em larvas 
tratadas com 50 e 100 ppm do Melianodiol (Figura 5). Na Figura 5E, o tratamento com 
50 ppm evidenciou danos cuticulares (CD) e vacuolização (V) no intestino médio. As 
Figuras 5FïH mostram alterações nos acúleos cuticulares (AC) e vacuolização das 
células digestivas, sugerindo morte celular pela toxicidade da substância. Já nas Figuras 
5IïL, notam-se danos graves (DG) em toda a cutícula, afetando acúleos (AC), 
exocutícula (EX) e endocutícula (ED), além da formação de grandes vacúolos 
possivelmente preenchidos por lipídeos, conforme descrito por Scudeler & Santos 
(2014) em Ceraeochrysa claveri exposta ao óleo de Azadirachta indica. Danos 
cuticulares e vacuolização são efeitos comuns de larvicidas botânicos. Da Silva Costa 
et al. (2014, 2016) descreveram vacúolos no intestino médio de Aedes aegypti expostos 
à escamocina de Annona squamosa. Silveira et al. (2021) relataram rupturas cuticulares 
causadas por enzimas de Trichoderma asperellum, enquanto Bertonceli et al. (2022) 
observaram descolamento e perfuração cuticular em larvas tratadas com rotenoides de 
Clitoria fairchildiana. 
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Figura 5. Microscopia óptica (40X) e eletrônica de transmissão (MET) da região do 
intestino médio de larvas de 3º instar de Aedes aegypti. C - não tratadas (A, B, C e D), 
tratadas com 50 ppm do Melianodiol (E, F, G e H) e com 100 ppm (I, J , K e L). CI 
(cutícula íntegra), CD (cutícula danificada), DG (danos graves na cuticula), AC (acúleos), 
EP (epicutícula), EX (exocutícula), ED (endocutícula), V (vacúolos), VP (vacúolos 
preechidos). 

 
Adicionalmente, foi investigado o estresse oxidativo em larvas de 3º instar de 

Aedes aegypti tratadas com 50 ppm de Melianodiol. Observou-se produção 
generalizada de ROS (Figura 6A) e aumento significativo da fluorescência no ceco 
gástrico (3,3x), intestino médio anterior (3,5x) e posterior (5x) em relação ao controle 
(Figura 6B ï IïIII). Esses resultados corroboram Bertonceli et al. (2022), que associaram 
o estresse oxidativo no intestino médio a alterações no exoesqueleto e à mortalidade 
larval. 






















































































































































































































































































































































































