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Apresentac¢ao

A Biotecnologia € uma area interdisciplinar fortemente ligada a
pesquisa cientifica e tecnoldogica que tem como principal
objetivo desenvolver processos e produtos utilizando agentes
biologicos.

A Nanomedicina é a juncao da medicina e da nanotecnologia,
um dos ramos mais promissores da medicina contemporanea,
com esforcos cientificos na busca de novos diagnodsticos e
tratamentos para doengas humanas, e que incorpora parte do
avancos biotecnoldgicos, com uma importante interacao das
ferramentas fisicas, quimicas e bioldgicas, para a solucao do
agravos de saude.

No Brasil, tanto a Biotecnologia quanto a Nanotecnologia fazem
parte das principais linhas de acao de Pesquisa,
Desenvolvimento e Inovacdo em dreas consideradas
estratégicas pelo Ministério de Ciéncia, Tecnologia e Inovacao (
MCTI).

Portanto, propomos discutir e apresentar os avangos dos
pesquisadores brasileiros nestas areas, no periodo de 22 a 25
de julho de 2014, quando realizaremos os eventos conjuntos, |
Simpdsio Nacional de Aplicagdbes Biotecnoldgicas (I
SINABIOTEC) e Il Simpodsio Nacional de Nanotecnologia e
Nanomedicina (Il NANOMED).
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O | SINABIOTEC reunira cientistas e profissionais das diferentes
areas da Biotecnologia trazendo temas atuais e possibilitando
estabelecer fortes colaboracdes em projetos de pesquisa e
parcerias com grandes empresas da area. O evento consistira de
palestras técnicas, mini-cursos praticos e tedricos e
apresentacao de resultados de pesquisas realizados pelos
académicos em uma Sessao de Painéis. Neste ANAIS
apresentamos os resumos aprovados e que serao publicados na
Revista Horizonte Cientifica.

O Il NANOMED tera a presenca de pesquisadores nacionais e
internacionais renomados, permitindo o conhecimento dos
resultados de pesquisas mais recentes na area de
Nanotecnologia e Nanomedicina, bem como a interagao entre
pesquisadores, académicos e professores.

Estamos felizes por poder receber renomados cientistas e
participantes destes dois eventos, que celebram os 20 anos do
Curso de Pds-Graduagao em Genética e Bioquimica e os 15 anos
do Instituto de Genética e Bioquimica.

Profa. Dra. Ana Paula Oliveira Nogueira Prof. Dr. Luiz Ricardo Goulart

Coordenadora do | SINABIOTEC Coordenador do || NANOMED

Profa. Dra. Vivian Alonso Goulart
Coordenadora Geral do Evento
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| Simpadsio Nacional de Aplicagoes Biotecnoldgicas

Universidade Federal de Uberlandia, Anfiteatro Bloco 8C,
Campus Umuarama, 22 e 23/07/2014

Dia 22/07/2014: Mini-Cursos
Praticos
1- Titulo: Selecao e Modelagem Estrutural de Alvos Vacinais

Palestrantes: Prof. Anderson Rodrigues dos Santos (FACOM-
UFU), Dr. Ulisses de Padua Pereira (Pds-Doc Lab de
Nanobiotecnologia UFU) e Prof. Nilson Nicolau Junior (INGEB-
UFU)

Local: llhas Digitais Bloco 8C, Campus Umuarama

Ndmero de Vagas: 30

2- Titulo: Extracado, quantificacdao e qualificacao de acidos
nucléicos

Palestrante: Dra. Paula de Souza Santos (Laboratdrio de
Nanobiotecnologia INGEB-UFU)

Local: Laboratorio de Ensino de Biotecnologia, Campus
Umuarama

Numero de Vagas: 20
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3- Titulo: Plantas Medicinais: do conhecimento popular a
pesquisa cientifica

Palestrante: Dra. Neire Moura (Laboratério de Bioguimica e
Biologia Molecular INGEB-UFU)

Local: Médulo tedrico (manha) — Bloco 8C, Sala 313
Modulo pratico (tarde) — Laboratdrio de ensino em
Bromatologia

Ndmero de Vagas: 20

Teoricos

4- Titulo: Topicos Avancados em Citometria de Fluxo e
Inovacdes no Desenvolvimento de Vacinas

Palestrante: Dra. Luara Isabela dos Santos (Centro de
Pesquisas Rene Rachou FIOCRUZ-MG)

Local: Bloco 8C — Sala 315

Ndmero de Vagas: 40

5- Titulo: Phage display: conceitos e aplicacdes
biotecnoldgicas

Palestrante: MsC. Patricia Terra Alves e MsC. Mayara Ingrid
Sousa Lima (Laboratério de Nanobiotecnologia INGEB-UFU)

Local: Anfiteatro Bloco 6T — Campus Umuarama

Numero de Vagas: 40
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6- Titulo: Metagendmica: da filogenia a identificacao de
proteinas de interesse biotecnoldgicos de organismos nao
cultivaveis

Palestrante: Dr. Siomar de Castro Soares (Instituto de Ciéncias
Bioldgicas- UFMG)

Local: Bloco 8C —Sala 312

Numero de Vagas: 40

7- Titulo: Biologia Molecular de plantas - do campo a bancada

Palestrante: Dr. Flavio Tetsuo Sassaki e Dra. Hebréia Oliveira
Almeida Souza (Laboratério de Nanobiotecnologia INGEB-
UFU)

Local: Sala da Pds Graduacao Instituto de Genética e
Bioquimica - Bloco 2E

Numero de Vagas: 40

8- Titulo: Neurociéncia do comportamento

Palestrante: MsC. Luiz Carlos de Oliveira Junior e Rodrigo
Scalia Fernandes (Faculdade de Medicina - UFU)

Local: Anfiteatro da Biblioteca do Campus Umuarama — Bloco
4G

Numero de Vagas: 40
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9- Titulo: Espectrometria de massas aplicada a analises quimicas
e ciéncias da vida: fundamentos, aplicacdes e avancos
tecnoldgicos

Palestrante: Dr. Mauricio Ribeiro Marques e José Xavier (Agilent
Technologies-SP)

Local: Anfiteatro do Bloco 4K — Campus Umuarama

Numero de Vagas: 40

10- Titulo: Biotécnicas de reproducao animal assistida e o uso
de marcadores genéticos e epigenéticos para a qualidade de
embrido.

Palestrante: Dr. Mauricio Machaim Franco (CENARGEN-
EMBRAPA)

Local: Bloco 8C- sala 309

Numero de Vagas: 40

11- Titulo: Marcadores Moleculares (EMBRAPA-DF)
Palestrante: Dra. Eveline Teixeira Caixeta
Local: Bloco 8C —Sala 311

Numero de Vagas: 40
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| Simpodsio Nacional de Aplicacoes Biotecnologicas

Universidade Federal de Uberlandia, Anfiteatro Bloco 8C,
Campus Umuarama, 22 e 23/07/2014

Dia 23/07/2014:

8:00h-9:00h: Palestra de Abertura- Engenharia Genética e
agricultura: do laboratério para o campo

Dr. Francisco L. Aragdao (EMBRAPA-DF)
9:00h-9:50h: Transgénese Animal: mitos e aplica¢oes

Dr. Eduardo de Oliveira Melo (CENARGEN-EMBRAPA)
9:50h-10:10h: Intervalo (Café)

10:10h-11:00h: Tecnologias de terapia génica, suas aplicagoes
e novos desafios

Prof. Dr. Sang Won Han (UNIFESP)

11:00h-11:50h: Células-tronco mesenquimais de medula
Ossea e tecido adiposo: semelhangas e diferengas

Profa. Dra. Maria Isabel Doria Rossi (UFRJ)
11:50h-14:00h: Intervalo (Almogo)
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14:00h-14:50h: Biotecnologia molecular aplicada em Saude
Publica

Dr. Carlos Roberto Prudéncio ( Instituto Adolfo Lutz- SP)

14:50h-15:40h: Neurotoxinas de origem animal e vegetal:
potenciais agentes terapéuticos e inseticidas naturais

Prof. Dr. Chariston André Dal Belo (UNIPAMPA-RS)
15:40h-16:00h: Intervalo (Café)

16:00h-16:50h: Metagenomica aplicada a obtenc¢ao de
enzimas de interesse industrial

Profa. Dra. Rachel Passos Rezende (UESC-BA)
16:50h-17:40h: Biocombustivel e Bioenergia
Profa. Dra. Vicelma Luiz Cardoso (UFU-MG)

17:40h -18:40h: Informagoes técnicas sobre o uso e
manutencao de micropipetas

Dra. Adriana Fernandes Roberto - Especialista de
Produtos Eppendorf (Hexis)
17:40h -18:40h: Rapidez e Simplicidade no Sequenciamento
de Nova Geragao

Juliana Gamba (QIAGEN)

18:40h Sessao de Painéis (coquetel) 20:40h Premiag¢ao dos
Painéis
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Il Simpdsio Nacional de Nanotecnologia e

Nanomedicina

Universidade Federal de Uberlandia, Anfiteatro Bloco 8C,
Campus Umuarama, 24 a 25/07/2014

Dia 24/07/2014: Il NANOMED

08:30h — 09:00h: Abertura: Luiz Ricardo Goulart, Noelio
Oliveira Dantas e Joao Marcos Madurro

09:00h — 09:40h: Cultura 3D por levitacao magnética e
bioimpressao de células.

Glauco Souza, Nano3D Biosciences, Houston, TX, USA.
09:40h — 10:20h: Desenvolvimento de nanomateriais
aplicados a Diagndstico e Terapia e Estudos de
Nanotoxicidade.

Valtencir Zucoloto, USP, Sao Carlos, SP.
10:20h - 10:50h: Intervalo (Café)

10:50h — 11:30h: Rarioterapicos nanoestruturados para o
tratamento e diagndstico do cancer, hidrogéis
nanoestruturados como curativos e avangados e
nanocapsulas de albumina na entrega de drogas.

Ademar Benévolo Lugao, IPEN, Sao Paulo, SP.
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10:50h — 11:30h: Rarioterapicos nanoestruturados para o
tratamento e diagnodstico do cancer, hidrogéis
nanoestruturados como curativos e avangados e
nanocapsulas de albumina na entrega de drogas.

Ademar Benévolo Lugao, IPEN, Sao Paulo, SP.

11:30h — 12:10h: Dispositivos microfluidicos aplicados a
biossensores.

Marcos Vinicius Dias Vermelho, UFAL, Maceid, AL.
12:10h — 14:00h: Intervalo (Almogo)

14:00h — 14:40h: Nanocarreadores de farmacos inovadores
para o tratamento das leishmanioses.

Frederic Jean Georges Frezard, UFMG, Belo Horizonte,
MG.

14:40h — 15:20h: Quantum dots de tamanhos magicos e
aplicagOes bioldgicas.

Anielle Christine Almeida Silva, UFU, Uberlandia, MG.
15:20h — 15:50h: Intervalo (Café)
15:50h — 16:30h: Nanotecnologia aplicada a Saude.
Antonio Cldudio Tedesco, USP, Ribeirao Preto, SP.

16:30h — 17:10h: Aplicagoes biomédicas da nanotecnologia
verde.

Luciano Paulino da Silva, EMBRAPA, Brasilia, DF
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17:10h — 18:00h: Palestra Técnica sobre Citometria de Fluxo
associada a Microscopia.

Millipore, Merck
Dia 25/07/2014:

09:00h — 09:40h: Nanoparticulas poliméricas: estado da arte,
tendéncias e aplicagoes farmacéuticas

Silvia Stanisguaski Guterres, UFRGS, Porto Alegre, RS
09:40h — 10:20h: Interagoes entre Ovalbumina e Nanotubos
de Carbono de Paredes Multiplas.

Clascidia Aparecida Furtado, CDTN/CNEN, Belo
Horizonte, MG.
10:20h — 10:50h: Intervalo (Café)

10:50h — 11:30h: Nanoestruturas de Carbono e Ouro e
suas Aplicacoes Biomédicas.

Luiz Orlando Ladeira, UFMG, Belo Horizonte,
MG.
11:20h — 12:10h: Sensores eletroquimicos para
detecc¢ao de acidos nucleicos e proteinas.

Ana Graci Brito-Madurro, UFU, Uberlandia, MG.
12:10h: Encerramento
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AREA I: BIOINFORMATICA

IDENTIFICACAO E CARACTERIZACAO COMPUTACIONAL DE GENES
DICER-LIKE EM Phaseolus vulgaris L.

Thais Cunha de Sousa Cardoso!, Laysa Gomes Portilho®, Marcia Souza de Oliveira®, Luiz Antonio
Augusto Gomes®, Terezinha Aparecida Teixeira, Laurence Rodrigues do Amaral®?, Matheus de
Souza Gomes?

!Laboratorio de Bioinformética e Andlises Moleculares, Instituto de Genética e Bioquimica,
Universidade Federal de Uberlandia, Campus Patos de Minas, MG, Brasil

2Faculdade de Computagdo, Universidade Federal de Uberlandia, Campus Patos de Minas, MG,
Brasil

3Departamento de Agricultura, Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG, Brasil

E-mail do 1° autor: thatacunha2@hotmail.com

Introducdo: O feijdo (Phaseolus vulgaris L.) é um dos principais componentes da cesta basica dos
brasileiros, sendo uma importante fonte de proteinas, ferro, calcio, vitaminas, carboidratos e fibras. O
estudo do genoma e transcriptoma de plantas tem se tornado uma ferramenta muito poderosa para
auxiliar na elucidacdo de processos bioldgicos. Recentemente foi publicado o genoma de P. vulgaris
L., representando um grande avanco no estudo da biologia desta importante espécie. Os pequenos
RNAs sdo uma classe de moléculas ndo codificantes de proteinas com aproximadamente 19 a 25
nucleotideos. Os principais representantes desta classe de pequenos RNAs enddgenos sdo 0s
microRNAs (miRNAs). Estas moléculas tém como func¢éo principal orquestrar a expressao de RNAS
mensageiros nas células, inibindo seu processo de traducdo. Em plantas, os miRNAs desempenham
diversas papéis incluindo regulacdo do desenvolvimento, defesa, controle da proliferacdo celular e
respostas ao estresse. Existem multiplas proteinas que coordenam a geracdo de miRNAs na qual se
destacam como centrais no mecanismo as proteinas Dicer (DCL), Argonauta (AGO) e RNA
polimerase dependente de RNA (RDR). Varias copias destas proteinas tém sido encontradas no
genoma de plantas e animais. Foram identificadas 8 Dicer-like (OsDCLs), 19 Argonautas (OsAGOs)
e 5 RDRs (OsRDRs) no genoma do arroz. Desta forma, este estudo objetivou identificar e
caracterizar por bioinformatica os genes da familia DCL, centrais na via de processamento de
miRNAs, em P. vulgaris, utilizando sequéncias genémicas e transcriptbmicas depositadas em bancos
de dados publicos. Metodologia: Para identificacdo dos genes e suas provaveis proteinas, foram
utilizadas ferramentas de alinhamento local BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) e os
bancos de dados de proteinas (refseg-protein), de Etiquetas de sequencias transcritas (ESTS) e
nucleotideos (nt_nr), disponibilizados no NCBI e Phytozome (National Center for Biotechnology
Information)(Phytozome v9.1). As sequéncias de proteinas utilizadas como sequéncias de busca
(“queries”) foram obtidas no banco de dados de proteinas dos organismos Arabidopsis thaliana e
Glycine max. Para andlise de conservacdo de dominios e avaliacdo da estrutura primaria, foram
utilizados os programas ClustalW, ClustalX2.0 e Weblogo, além dos bancos de familias de proteinas
PFAM e Conserved Domain Database (CDD). Resultados e Discussédo: Foi possivel identificar 4
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provaveis proteinas DCL nos bancos de dados de P. vulgaris (PvDCL1, PvDCL2, PvDCL3 e
PvDCL4). As 4 provaveis proteinas DCL apresentaram altamente conservadas ao nivel de
aminoacidos, mostrando conservacdo dos dominios Ribonuclease 3 (pfam00636), Helicase C
(pfam00271), DEAD (pfam00270), dsrm (pfam00035) e PAZ (pfam02170), contendo residuos
importantes em posicOes criticas na proteina (provaveis sitios ativos). A analise de dominios da
proteina DCL4 apresentou grande conservacdo nos dominios Ribonuclease 3 (pfam00636),
endoND1 e endoND2, na posi¢do C-terminal da proteina. Além disso, os dois dominios endoND1 e
endoND2 apresentaram os residuos do sitio catalitico conservados (E/D/D/E) acido glutamico/acido
aspartico/acido aspartico/ acido glutdmico responsaveis pela provavel atividade ribonucleésica da
proteina DCL4. Conclusdes: Dado o importante papel dos pequenos RNAs em plantas, o estudo das
proteinas da via de seu processamento podera facilitar a compreensdo de processos essenciais na
biologia do feijdo. Os nossos resultados expandem o estudo de pequenos RNAs e 0s genes
envolvidos na sua maquinaria em feijao, proporcionando novos desafios para busca de tecnologias
para o controle do silenciamento de genes importantes no organismo.

Palavras-chave: microRNAs, Phaseolus vulgaris, Dicer.
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IDENTIFICACAO E CARACTERIZACAO DE GENES DA FAMILIA
ARGONAUTA NA VIA DE PROCESSAMENTO DE MIRNAS EM Lactuca
sativa L.

Tamires Caixeta Alves!, Lourayne Chazan Oliveira Mendes!, Roberta Moura Ramos*, Deborah
Abreu Queiroz®, Luiz Antonio Augusto Gomes?, Laurence Rodrigues do Amaral®?, Matheus de
Souza Gomes?

!Laboratdrio de Bioinformatica e Analises Moleculares, Instituto de Genetica e Bioquimica,
Universidade Federal de Uberlandia, Campus Patos de Minas, MG, Brasil

2Faculdade de Computacio, Universidade Federal de Uberlandia, Campus Patos de Minas, MG,
Brasil

3Departamento de Agricultura, Universidade Federal de Lavras, Lavras, MG, Brasil

E-mail do 1° autor: tamires alves@biotec.ufu.br

Introducdo: Alface, Lactuca sativa L., tem sido considerada uma das culturas mais importantes no
Brasil e no mundo. A crescente relevancia do estudo de plantas para o entendimento de diversos
mecanismos biologicos tem sido fundamental para o conhecimento dos processos biologicos. Neste
contexto, o estudo do genoma e transcriptoma de plantas torna-se uma ferramenta muito poderosa
para auxiliar na elucidacdo de processos biologicos. Os pequenos RNAs (ncRNAS) sdo uma classe
de moléculas ndo codificantes de proteinas com aproximadamente 19 a 25 nucleotideos. Os
principais representantes desta classe de pequenos RNAs sdo os microRNAs (miRNAs). No entanto,
outros ncRNAs tem mostrado grande importancia no controle celular em plantas como small
interfering RNAs (siRNAs), Trans-acting siRNA (tasiRNAs) e Natural antisense short interfering
RNA (natsiRNA). Estas moléculas tém como funcdo principal orquestrar a expressdo de RNAS
mensageiros nas células inibindo seu processo de traducdo. Em plantas, os pequenos RNAS sdo
produzidos por vias biossintéticas distintas, possuindo diversas fungdes. Existem multiplas proteinas
que coordenam a geracdo dos miRNAs em plantas no qual se destacam as proteinas Dicer (DCL),
Argonaute (AGO), e RNA polimerase dependente de RNA (RDR). Vérias copias de DCL, AGO e
RDR tém sido encontradas no genoma de plantas e animais. Em Arabidopsis, 4 DCL-like, 10 AGOs
e 6 RDRs foram identificadas. Estratégias computacionais e experimentais tém sido utilizadas para
identificacdo de miRNAs e as proteinas de seu processamento em varios organismos. Os métodos
computacionais tém sido bastante utilizados na identificacdo de genes uma vez que alguns transcritos
s8o expressos apenas em determinadas condicdes, em células especificas, ou sd0 pouco expressos
sendo impossivel sua identificacdo in vitro. Desta forma, este estudo objetivou-se identificar e
caracterizar por bioinformatica os genes da familia Argonauta, centrais na via de processamento de
miRNAs, em L. sativa, utilizando sequéncias genémicas e transcriptdmicas depositadas em bancos
de dados puablicos. Metodologia: Para isso foram utilizadas ferramentas de alinhamento local
BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) e os bancos de dados de proteinas (refseq-protein), de
Etiquetas de sequencias transcritas (ESTs) e nucleotideos (nt_nr) disponibilizados no NCBI
(National Center for Biotechnology Information). As sequéncias de proteinas utilizadas como
sequéncias de busca (“queries”) foram obtidas no banco de dados de proteinas do organismo modelo
Arabidopsis thaliana. Foi possivel identificar 6 provaveis proteinas AGO nos bancos de dados de L.
sativa (LSAGO1, LsAGO2, LsAGO3, LsAGO4, LsAGO6 e LsAGO9). As provaveis ortologas de
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AGO encontradas em L. sativa foram nomeadas pelas primeiras letras do nome da espécie, Ls (L.
sativa), seguido pelo nome ou funcdo da proteina ortéloga encontrada nos organismos homaologos.
Para analise de conservacdo de dominios e avaliacdo da estrutura priméaria foram utilizados os
programas ClustalW, ClustalX2.0 e Weblogo, além dos bancos de familias de proteinas PFAM e
Conserved Domain Database (CDD). Resultados e Discussdo: As 6 provaveis proteinas AGO
apresentaram altamente conservadas ao nivel de aminoacidos mostrando conservagdo dos dominios
DUF1785, PIWI e PAZ em posicdes criticas na proteina. A andlise de dominio conservado da
proteina AGOL1 apresentou a presenca do motif DDH representado pela triade catalitica acido
aspartico/acido aspartico/histidina responsavel pela atividade RNAseH-like da proteina. Conclusdes:
Dado o importante papel dos pequenos RNAs em plantas, o estudo das proteinas centrais da via de
seu processamento podera facilitar a compreensao de processos essenciais na biologia da alface.

Palavras-chave: microRNAs, Lactuca sativa L., Argonautas.
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AREA 11: BIOTECNOLOGIA AMBIENTAL

ESTUDO ECOTOXICOLOGICO, MUTAGENICO E DE GENOTOXICIDADE
DE UM LARVICIDADE BIOTECNOLOGICO APLICADO AO CONTROLE
DE Aedes aegypti

Priscila Costa Freitas?, Boscolli Barbosa Pereira?, Jean Ezequiel Limongi2, Tamiris Sabrina
Rodrigues?, Edimar Olegério de Campos Juniort, Sandra MorelliZ.

lInstituto de Genética e Bioquimica, Universidade Federal de Uberlandia, Uberlandia, MG.
2Instituto de Geografia, Universidade Federal de Uberlandia, Uberlandia, MG.

E-mail do 1° autor: priscilafreitas8@gmail.com

Introducdo: As acdes de controle do principal vetor da dengue, 0 mosquito Aedes aegypti estdo
baseadas na utilizagdo de larvicidas e/ou inseticidas, integrada ao emprego de peixes que podem
controlar naturalmente as larvas do inseto. A biotecnologia tem contribuido na obtencdo de novos
compostos derivados de inimigos naturais do inseto vetor, geralmente bactérias e fungos. Embora
tenham o objetivo de controlar com maior eficcia as populacGes de A. aegypti esses produtos
biotecnoldgicos podem provocar grandes impactos ecolégicos, de modo que € de extrema
necessidade a avaliacdo de seus efeitos no ambiente e em organismos modelos de
Biomonitoramento. O Natular DT, derivado da bactéria Saccharopolyspora spinosa, € uma
formulacdo granular de 2,5% de espinosade e é um larvicida utilizado para o controle do A. aegypti.
A avaliacdo da toxicidade do larvicida em peixes larvofagos é essencial para compreender 0s
impactos do pesticida. Assim, o0 objetivo deste estudo foi investigar a eco-genotoxicidade do
espinosade em peixes da espécie Poecilia reticulata. Metodologia: Este estudo foi realizado em
peixes adultos climatizados durante 15 dias em condicdes de laboratério. Testes de toxicidade aguda
e cronica foram baseados na padronizacdo OCDE 203/1992 e ABNT NBR 15499/2007. Os ensaios
foram realizados em sistema semi-estatico, usando 10 peixes em cada repeti¢do. Cinco concentraces
nominais de tratamento de espinosade (6,25, 12,5, 25,0, 50,0 e 100 mg/L) e controle negativo foram
usadas para cada ensaio. Para os testes de toxicidade aguda e crénica, 0s tempos de exposi¢do foram
de 96 e 168 horas, respectivamente. Para testes de microntcleos (MN) e anomalias nucleares (AN), o
tempo de exposicao foi de 24 horas. Apoés este periodo, as células de eritrocitos foram obtidas pela
centrifugagdo das guelras em soro fetal bovino (1000 rpm durante 5 min). Para cada lamina, 1.000
celulas de eritrocitos foram observadas e a frequéncia MN e NA foram registradas em
fotomicroscopio com magnificacdo de 1000x. Além disso, todos os peixes foram examinados quanto
a possiveis comportamentos anormais durante o estudo. Resultados e discussdo: A CLso; 96h € CL5:
168h foram calculadas utilizando modelos normal-log, tendo os valores de 42,9 e 12,8,
respectivamente. Nenhuma mortalidade foi observada nos grupos de controle. A porcentagem de
mortalidade foi maior na concentragdo mais elevada (ANOVA; Tukey, P <0,05). Os lebistes
expostos a concentragfes de 25, 50, e 100 mg/L em testes agudos e cronicos exibiram
comportamentos anormais, como natacdo erratica, perda de equilibro, aléem de se tornarem lentos e
imoveis. Embora o Natular tenha um efeito de liberacdo lenta de espinosade, apds 72 horas de
exposicdo foi possivel verificar seus efeitos sobre 0 comportamento e a sobrevivéncia dos peixes
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expostos. Apesar dos resultados revelarem um aumento gradual no nimero de células danificadas, o
que indica uma tendéncia de efeito dependente da concentragéo, alteracfes nucleares e microndcleos
em eritrocitos de P. reticulata expostos a espinosade ndo apresentaram diferenca significativa em
relacdo ao controle (ANOVA, p = 0,11). Conclusdes: Portanto, por meio dos testes de toxicidade, o
larvicida Natular mostrou um efeito significativo sobre o comportamento e a sobrevivéncia do P.
reticulata, quando sdo expostos as concentracdes 25, 50 e 100 mg/L e uma tendéncia nominal de
efeitos genotoxicos e mutagénicos em eritrocitos, apos a exposicdo do larvicida por 24 horas. Os
resultados do teste de toxicidade e os efeitos analisados demonstram que o Natular apresenta riscos
ecologicos e 0 uso racional desse larvicida deve ser estimulado, para que, assim, esse produto
biotecnol6gico ndo provoque danos ao ambiente.
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Introducdo: A descoberta de inibidores de amilase a partir dos recursos da biodiversidade tem
potencial biotecnoldgico. O desenvolvimento de prot6tipos a partir destes compostos bioativos
podem se tornar fitocéuticos e nutracéuticos por bloquear a digestdo de carboidratos, reduzindo a
hiperglicemia pés-prandial com implicacBes para o sobrepeso e o diabetes mellitus. Também podem
ser usados para bloquear acdo das amilases usadas na inddstria alimenticia, por interromper as
reacdes enzimaticas nas varias etapas da degradacdo do amido. O objetivo deste estudo foi explorar a
biodiversidade por meio de um método de triagem rapida e de baixo custo para potenciais inibidores
da alfa-amilase humana e amilases microbianas. Para isto produziu-se uma fracdo purificada da
saliva humana altamente similar a alfa-amilase pancreatica. Outras amilases foram cedidas por uma
IndUstria, consistindo em amilase de origem microbiana obtidas como proteinas recombinantes
resistentes as condicdes adversas de temperatura e pH para fins industriais. Investigou-se extratos de
diferentes polaridades e partes de plantas medicinais e de frutos do bioma Cerrado. Utilizou-se
Western blotting para procurar possiveis semelhancas entre a alfa-amilase salivar e as outras enzimas
que foram inibidas pelos mesmos extratos. Metodologia: Amostra de saliva humana submetida a
cromatografia de troca i6nica rendeu uma fracdo enriquecida de alfa-amilase salivar (HSAf), outras
10 enzimas que participam da degradacdo do amido foram cedidas por uma indudstria. Foi testado a
inibicdo de todas as enzimas por extratos em diferentes solventes (agua, etanol e hexano) de 12
plantas medicinais e sete frutos totalizando 31 extratos. O método utilizado foi, inicialmente, uma
triagem répida de inibicdo em que placas de vidro cobertas com um complexo de amido de milho
foram incubadas com as enzimas e extratos de plantas e frutos, posteriormente coradas com iodo (cor
azul escuro). O didametro dos pogos incolores mostrou o grau de inibicdo da amilase. As enzimas que
foram inibidas pelos mesmos extratos que inibiram a HSAf foram selecionadas e submetidas a
eletroforese (SDS-PAGE), a massa molecular relativa (Mr) dos polipeptideos foram estimados por
regressdo linear. Western blot destas amostras foi sondado com anticorpo desenvolvido no
laboratorio para alfa-amilase salivar para detectar reagdes cruzadas com as amilases da industria.
Resultados e Discussdo: A HSAf foi inibida por 21 extratos, dos quais 6 eram aquosos, 5 etandlicos
e 10 hexanicos. Das 10 enzimas industriais testadas, 5 foram inibidas por pelo menos um extrato que
também inibiu a amilase. O extrato aquoso de casca de Araticum foi capaz de inibir as enzimas:
HSAf, Thermamyll 5, Starmax 1000 e Termamyl 3. As enzimas Dextrozime e Optmax 4060 foram
inibidas pelos extratos etandlicos de Cagaita, Mamacadela e Erva de Sdo Caetano. O perfil proteico
das cinco enzimas, observado por SDS-PAGE, apresentou uma banda com Mr proximo ao da banda
da HSAf (56,8 kDa). Entretanto somente a Thermamyll 5 foi reconhecida pelo anticorpo anti-
amilase, sugerindo a possivel existéncia de alguma regido antigéncia de similaridade entre essas
enzimas. Conclusdes: O presente estudo revelou que é possivel realizar uma triagem inicial com um
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método de rapida deteccao e baixo custo para explorar os imensos recursos da nossa biodiversidade
em busca extratos de plantas e frutos, que sejam capazes de inibir a enzima alfa-amilase e enzimas
industrias. Isto reforca a importancia de novos estudos que visem explorar a biodiversidade como
alternativas promissoras na area da salde, diminuindo os efeitos colaterais de drogas sintéticas e na
area industrial substituindo o uso de &cidos e bases para controle das reagdes. Outros métodos que
mensuram a atividade de enzimas utilizando amido (DNS) e GalG2CNP como substratos, deverdo
ser feitos futuramente para uma analise quantitativa de inibicéo.

Palavras-chave: Biodiversidade, inibidores, amilases.
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Introducédo: A espécie Garcinia brasiliensis, conhecida como Bacupari é uma arvore de porte médio
nativa da amazonia. Porém hoje pode ser encontrada em todo Brasil. E usada na medicina popular
para tratamento de tumores, inflamac6es e como analgésico. Nos ultimos anos o Bacupari tem sido
alvo de diferentes estudos visando a caracterizacdo de seus metabolitos, especialmente as
benzofenonas polipreniladas. Contudo, ndo ha trabalhos relacionando o potencial alelopéatico e a
atividade citogenotdxica dessa planta. Assim, o objetivo desse trabalho foi avaliar a fitotoxicidade e
a citogenotoxicidadede de extratos foliares de Bacupari em bioensaios com Alface. Metodologia:
Cipselas de Alface (Lactuca sativa L.) cv. Grand Rapids foram incubadas a 25°C e fotoperiodo de 12
horas com diferentes concentragdes (0, 1,25, 2,5, 5, 10 e 20 mg/mL) dos extratos aquoso (EAB) e
etandlico (EEB) de folhas de Bacupari. A germinacdo foi avaliada pela contagem de cipselas com
protusdo de radicula a cada 24 horas durante 96 horas. O alongamento da raiz e as biomassas fresca e
seca foram determinados ap6s 7 dias de cultivo. A citotoxicidade foi avaliada em preparac6es
citologicas de tecido meristematico de pontas de raiz expostas por 24 horas aos extratos. Os dados
obtidos foram submetidos a anéalise de variancia (ANAVA) e modelos de regressao foram ajustados.
Resultados e discussdo: Tanto EAB quanto EEB causaram atraso na germinacgdo das cipselas nas
concentracdes de 10 e 20 mg/mL. EAB e EEB também afetaram o crescimento e desenvolvimento
inicial das plantulas. Quando comparado ao controle, houve diminui¢do no alongamento da raiz e no
acumulo de biomassas fresca e seca de maneira dependente da concentracdo. A analise das
preparacOes citologicas de tecido meristematico mostrou diminuicdo no ndmero de células em
divisdo, com correspondente aumento do numero de células em interfase, principalmente nas
concentragdes de 10 e 20 mg/mL. Conclusdo: Conclui-se assim, que os extratos foliares de Bacupari
apresentaram efeito alelopatico sobre Lactuca sativa L. afetando a germinacdo e diminuindo o
crescimento inicial, sendo o mecanismo de acdo, em parte, atribuido a acéo citotoxica dos extratos
por inibirem a diviséo celular.
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Introdugdo: As aves sdo importantes bioindicadores e biomonitores da qualidade ambiental por
pertencerem a elos finais da cadeia alimentar e por fazerem grandes deslocamentos, o que,
juntamente com sua sensibilidade as tornam susceptiveis a contaminacéo, tornando-as eficazes como
indicadores de qualidade do meio ambiente. Uma técnica capaz de avaliar a sensibilidade de
organismos a agentes contaminantes ¢ o Teste de Micronlcleos que tem sido considerado uma
ferramenta préatica para o biomonitoramento de efeitos clastogénicos e aneugénicos causados por
poluentes. Os objetivos deste trabalho foram avaliar a presenca de microndcleos em espécies de aves
que utilizam ambientes florestais e seu entorno e verificar se a frequéncia e quantidade de
micronuUcleos variam entre espécies, fragmentos e populacdes. Metodologia: O estudo foi realizado
em quatro fragmentos florestais na regido do Triangulo Mineiro (Agua Fria, S&o José, Gloria e
Galheiro). Os individuos foram capturados com redes de neblina sendo realizada a coleta de sangue
para confeccdo dos esfregacos sanguineos. O sangue foi coletado através da perfuracdo da veia
tarsal-metatarsal com o uso de seringas de insulina e gotejado diretamente sobre duas laminas para a
confeccdo da extensdo sanguinea. Apos secas, as laminas foram fixadas em Metanol e coradas em
uma solucdo a 5% de GIEMSA e tampéo fosfato com pH 5,8, enxaguadas em agua destilada e secas
em temperatura ambiente. Em cada lamina foram contados 2500 eritrécitos, totalizando 5000
eritrécitos por individuo. Foram capturados 63 individuos pertencentes a 21 espécies de aves.
Resultados e Discussdo: Do total de espécies capturadas, 14 (66,7%) apresentaram pelo menos um
micronucleo. Considerando-se as espécies com cinco ou mais individuos capturados, Arremon
flavirostris e Saltator similis apresentaram taxa de 80% dos individuos com micronucleos, Saltator
maximus apresentou taxa de 66,7%, Myiothlypis flaveola de 43,75% e Turdus leucomenlas, 40%. As
espécies (n>5) apresentaram homogeneidade em relacdo a presenca de micronucleos, ndo tendo
diferenca entre a quantidade e a frequéncia de microntcleo (y*=4,04, gl=4, p>0,05). Nao houve
diferenca no numero de individuos com e sem micronucleos (¥*=0,676, gl=1, p>0,05). Entre o0s
fragmentos, houve diferenca quanto a quantidade de microndcleos (H=8,146; gl=3; p=0,043), sendo
as médias maiores em fragmentos mais proximas ao perimetro urbano. Foi possivel comparar a
quantidade de micronucleos entre fragmentos somente para Myiothlypis flaveola, sendo que em Sao
José a quantidade de micronucleos foi significativamente maior que em Galheiro (Uo,0s;5:9 = 7,50;
p=0,045). Nao houve diferenca significativa na quantidade de microndcleo por espécie, independente
do fragmento onde estas foram capturadas (H= 0,958; gl = 3; p = 0,812). Em relagdo a média,
Saltator similis apresentou média significativamente maior que as demais espécies (3,20 £ 2,17). A
maioria das espécies de aves avaliadas neste estudo podem potencialmente serem utilizadas em
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estudos de biomonitoramento, como por exemplo, M. flaveola, cuja quantidade de micronucleo
refletiu a qualidade do fragmento. Conclustes: A analise de microndcleo foi eficaz para avaliar a
qualidade do fragmento bem como a intensidade com que as aves respondem aos impactos causados
pela perturbacdo antropica.
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Introducdo: A Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR) consiste na amplificacdo de um fragmento
de DNA por meio de primers e ciclos de desnaturacdo da dupla fita, anelamento dos primers e
extensdo por uma DNA polimerase. Esta técnica é essencial no desenvolvimento da tecnologia do
DNA recombinante. Ela tem sido utilizada para clonagem de sequéncias de DNA, identificacdo de
patdgenos, testes de paternidade entre outras aplicaces. Quando a PCR € aplicada a um substrato
heter6logo, a amplificacdo de um produto de interesse requer otimizacdo de parametros. De acordo
com a literatura, os principais parametros avaliados sdo concentracdo de ions magnésio e temperatura
de anelamento. No presente trabalho avaliamos os efeitos de diferentes concentracGes de cDNA para
a otimizacdo da PCR. Metodologia: A fim de avaliar os efeitos de diferentes concentracdes de
cDNA na PCR, o RNA total foi extraido da cabeca de uma forrageira da abelha Apis mellifera
utilizando-se TRIZOL (INVITROGEN) segundo recomendac@es do fabricante. O cDNA foi obtido
por RT-PCR utilizando-se a enzima M-MLV (PROMEGA) conforme indicagdo do fabricante. Os
reagentes foram ajustados para concentragdao final de 1X Tampdo GoTaq (PROMEGA), 0,5 uM
Primer Forward, 0,5 pM Primer Reverse, 0,3 mM dNTPs mix e 0,0625 U.uL* GoTag (PROMEGA),
agua para volume final de 20 pL e cDNA. Foi investigado o efeito das seguintes concentracoes de
cDNA: 2, 4, 6, 8, 10, 20, 30, 40, 50, 75, 100, 137, 150, 175, 200, 250 ng.uLX. O objetivo da reacdo
foi a amplificacdo da CDS do gene OR2 de 1434 pb. Resultados e Discussdo: Verificou-se que
conforme a concentracdo de cDNA diminui, aumenta a especificidade de amplificacdo do produto de
interesse. Sob maiores concentracdes de cDNA observa-se o favorecimento de amplificacdo de
banda inespecifica. Esse resultado pode ser explicado pela relacdo de estringéncia, devido aos efeitos
de céations da solucdo. Além disso, pode ser levantada a hipotese de que a banda inespecifica seja de
um transcrito mais expresso do que o transcrito de interesse e a provavel analogia da extremidade
3’0OH dos primers propiciou a amplificacdo dessa banda inespecifica. A maior quantidade de cDNA
propicia maior formagdo de complexos cujos grupamentos fosfatos encontram-se estabilizados por
cations, reduzindo a estringéncia dos primers e propiciando a amplificacdo do produto inespecifico.
Em presenca de menor quantidade de cDNA, aumenta a estringéncia devido a menor estabilizacdo
do polimero por cétions, elevando a repulsao eletrostatica pelos grupamentos fosfato. O aumento da
estringéncia favorece o pareamento especifico. As pontes de hidrogénio das bases nitrogenadas
compensam as forcas repulsivas dos grupos fosfato. A fim de confirmar a hipétese de que menores
quantidades de cDNA levam a amplificagdo de uma banda Unica, reduzimos a concentracdo de
cDNA até gque a banda de interesse fosse o unico fragmento observado. Sob a concentracdo de 2
ng.uL conseguimos tal efeito, ainda que a banda apresentasse menor intensidade, devido & menor
quantidade de transcrito inicialmente presente na reacdo. Estudos que buscam otimizacdo da PCR
sdo importantes para a precisao das analises, para maiores rendimentos em aplica¢fes envolvendo
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PCR end-point e, principalmente, para aumentar a eficacia do processo. Comumente, utiliza-se a
alteracdo da temperatura de anelamento dos primers para otimizacdo da reacdo. Contudo tal
abordagem nao leva em conta parametros cinéticos relacionados, principalmente, a maior velocidade
de catalise da enzima e aumento do nimero de colisdes efetivas entre os componentes da PCR, que
se correlacionam inversamente a variacdo da estringéncia. Analises envolvendo cDNA, propiciam
melhor entendimento do funcionamento da PCR e sugerem abordagens para mais rapida otimizacdo
das reagdes. Conclusdo: A concentracdo de cDNA é um parametro importante para a otimizacao da
PCR e indica ser mais eficiente do que a manipulagdo da temperatura de anelamento dos primers.
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Introducdo: A producdo de algoddo vem ganhando cada vez mais espaco e importancia no Brasil.
Das quatro espécies mais cultivadas no mundo, a espécie mais produzida no pais € a Gossypium
hirsutum. A variabilidade genética constitui-se na esséncia dos processos evolutivos e do
melhoramento vegetal, uma vez que, é imprescindivel a presenca desta para que a selegdo natural ou
artificial seja efetiva. O trabalho teve como objetivo avaliar a variabilidade fenotipica de 22
genotipos de algodoeiro de fibra branca quanto ao rendimento de pluma e produtividade e selecionar
0 gen6tipo com maior desempenho. Metodologia: O experimento foi conduzido em uma é&rea
experimental localizada na Fazenda Capim pertencente a Universidade Federal de Uberlandia, no
municipio de Uberlandia, Minas Gerais, na safra 2012/2013. Foram avaliados 22 genotipos de
algodoeiro provenientes de cruzamentos biparentais. O delineamento experimental utilizado foi o de
blocos completos casualizados (DBC) com trés repeticdes. A parcela experimental constituiu-se de
quatro linhas de cinco metros espacadas de um metro. Avaliou-se os caracteres, rendimento de pluma
(%) e produtividade de algoddo em caroco (kg ha), obtidos com base na colheita e pesagem dos
capulhos e pluma da area Util da parcela. As analises estatisticas foram realizadas com o Programa
Genes (Aplicativo computacional em genética e estatistica). Resultados e Discussdo: Os genoétipos
avaliados quanto ao rendimento de pluma foram separados em dois grupos estatisticamente
diferentes, sendo a média do grupo A de 39% e do grupo B de 26. Dentro do grupo com as maiores
médias para rendimento de fibra, o genotipo 1 alcangou 40% em média, seguido pelos gendtipos 2, 7,
14 e 21, com 39%. Para produtividade de algoddo em caroco, houve maior variabilidade, sendo
formado trés grupos. O genétipo 5 apresentou média de 4.817,5 kg ha, 32,2% superior & média
nacional obtida na safra 2012/2013 (CONAB, 2014) assim como os demais genotipos do grupo A (5,
11, 21 e 16). Os outros grupos formados ndo obtiveram um rendimento tdo satisfatorio quanto ao
anterior com médias inferiores a nacional. Conclusdo: Os gendtipos apresentam variabilidade
fenotipica para rendimento de pluma e produtividade de algod&o em carogo. O gendtipo 5 apresentou
alto rendimento e produtividade, sendo indicado para testes posteriores do processo de
melhoramento.
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Introducédo: Existem diversos métodos para o monitoramento e avaliacdo de impactos em habitats
fragmentados. Uma dessas ferramentas € a assimetria flutuante (AF), que reflete pequenas alteracGes
entre os planos de simetria bilateral dos organismos. E considerada uma ferramenta pratica, devido a
facilidade de adquirir os dados para avaliacdo quantitativa de estresse. Essas alteracdes entre 0s
planos de simetria podem ser causadas tanto por fatores genéticos quanto por fatores ambientais. E a
Unica forma de assimetria ndo adaptativa devida a interacao entre a estabilidade do desenvolvimento
ou controle genético e a instabilidade do desenvolvimento relacionado aos disturbios genético ou
ambiental. E importante diferenciar a assimetria flutuante da assimetria direcional. A segunda
consiste na diferenca entre ambos os lados de um caractere e a maioria dos individuos assimétricos
possui essa diferenca na mesma direcdo que € transmitida aos descendentes e quase sempre a direcdo
dessa assimetria € herdada. A assimetria direcional & controlada durante o desenvolvimento e
considerada adaptativa. Os objetivos deste trabalho foram analisar trés populacdes de Myiothlypis
flaveola, em trés ambientes florestais distintos quanto ao tamanho e qualidade; e verificar em quais
populacdes ocorre assimetria flutuante e em quais ocorre assimetria direcional. Metodologia: As
aves foram capturadas em redes de neblina no periodo entre janeiro de 2013 a maio de 2014 nos
fragmentos florestais Fazenda Agua Fria, Fazenda S&o José e Estacio Ambiental Galheiro. A AF foi
avaliada separadamente para a asa e o tarso de cada individuo: AF =Y. [(D — E). N |, sendo D a
média aritmética das medidas do lado direito, E a média aritmética das medidas do lado esquerdo e N
0 nimero de individuos da amostra. Para verificar as dimensfes do erro nas medidas dos lados, foi
feita uma ANOVA para dois fatores. Para diferenciar AF de assimetria direcional e antissimetria,
foram realizados respectivamente o teste t e o teste Kolmogorov-Smirnov. Para verificar se |AF| se
correlaciona com a medida original foi feito uma Correlacdo de Pearson entre valor |AF| e a média da
medida do lado direito. Resultados e Discussdo: Foram capturados 28 individuos (Agua Fria N=5,
S30 José N=11 e Galheiro N=12). Apenas os individuos capturados no fragmento Agua Fria
apresentaram AF para asa e tarso, sendo que a média dos valores de AF foi maior para o tarso (0,051
+ 0,048). Este fragmento é considerado com baixo nivel de perturbacdo e a presenca de AF nessa
espécie, com maior nivel no tarso, pode ser devido ao comportamento de forragear em estratos
inferiores a 3m e € frequentemente vista no solo a procura de insetos. Assim, os valores da AF
podem ser influenciados por questfes estruturais do ambiente e por questdes de habito da prépria
espécie, como as taticas de forrageamento e as formas como cada espécie explora o habitat. Nos
demais fragmentos analisados, os individuos apresentaram assimetria direcional provavelmente
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devido a perda de variabilidade genética. Conclusdes: Em estudos de biomonitoramento ambiental,
podem ser utilizadas somente populacdes de aves que apresentem variabilidade genética, pois as
populacdes com baixa variabilidade, como no caso daquelas que apresentam assimetria direcional,
ndo retratam as condi¢des do ambiente e sim, uma expressdo genotipica independente deste.

Palavras-chave: Myiothlypis flaveola, variabilidade genética, biomonitoramento ambiental.

Agradecimentos: CEMIG; FAPEMIG; PIBIC-UFU-FAPEMIG; CNPq



P BIOTEC

EFEITO DO OXIDO NITRICO SOBRE A ATIVIDADE E EXPRESSAO DA
NTPDASE1 E DA ECTO-5-NUCLEOTIDASE EM CELULAS ENDOTELIAIS
DE AORTA DE RATOS

Do6uglas Caixeta Nunes!; Bruna Juber de Araujo!; Enyara Rezende Morais!; Maria Luiza Morais
Barreto-Chaves?; Cristina Ribas Firstenau?.

!Instituto de Genética e Bioquimica, Universidade Federal de Uberlandia, Patos de Minas, MG.
2Departamento de Anatomia, ICB, USP, Sao Paulo, SP.

E-mail do 1° autor: douglas cnunes@hotmail.com

Introducdo: A hipertensdo arterial é responsavel por 9,4 milhdes de mortes mundialmente, porém
suas causas permanecem pouco elucidadas. A sinalizacéo purinérgica possui grande relevancia como
reguladora da fisiopatologia cardiovascular. O ATP, o ADP e a adenosina estimulam a
vasoconstricdo, o vasorelaxamento, a agregacao plaquetaria, entre outros processos. A ativacdo dos
receptores purinérgicos do tipo P2 em células endoteliais induz a producdo de éxido nitrico (NO),
com conseqlente vasodilatacdo. As ectonucleotidases sdo enzimas responsaveis pela hidrolise dos
nucleotideos. Dados prévios demonstram que o bloqueio da sintese de NO pelo L-NAME (30
mg/Kg/dia por 14 dias), mimetizando uma situacdo de hipertensdo arterial, diminui a hidrélise de
ATP, ADP e AMP em soro e em plaquetas de ratos. Paradoxalmente, os niveis circulantes de ADP,
AMP e hipoxantina também se mostraram menores nos aniamais tratados com L-NAME. O objetivo
deste estudo é determinar o efeito do NO sobre a atividade e expressdo da NTPDasel, a principal
ectonucleotidase da superficie dos vasos sanguineos, e da ecto-5’- nucleotidase em células
endoteliais (CE) de aortas de ratos. Os estudos acerca dos componentes da sinalizacdo purinérgica
possuem grande relevancia, uma vez que podem modular distintos processos bioldgicos em
diferentes sistemas animais, possibilitando uma nova abordagem na terapéutica e na prevenc¢do da
hipertensao arterial. Metodologia: As culturas primarias de células endoteliais foram obtidas a partir
da aorta de ratos e foram, posteriormente, tratadas com 10-5 M de nitroprussiato de sodio (agente
doador de NO), 10-4 M L-NAME (agente inibidor da sintese de NO), 10-4 M de ATP, ADP, ATPyS
e ADPBS e 10-5 M de bradicinina (agentes mobilizadores da sintese de NO). As atividades das
ectonucleotidades foram avaliadas pelo método colorimétrico do Verde de Malquita. A expresséo
protéica sera realizada por Western Blotting e a analise da expressdo génica sera obtida por RT-PCR
em tempo real. Os resultados serdo calculados através das médias e desvios padrdo para cada uma
das medidas realizadas e a comparacdo entre 0s grupos sera feita através da andlise de variancia
(ANOVA). Resultados e Discussdo: Os resultados preliminares mostram um éxito nas culturas
primarias de CE provenientes de aortas de ratos. Ainda, verificamos que o L-NAME aumentou as
hidrolises de ATP, ADP e AMP, sugerindo um acréscimo nas atividades da NTPDasel e da ecto-5’-
nucleotidase na vasculatura. Esses resultados podem explicar, mesmo que em parte, a paradoxal
diminuicdo encontrada nos niveis circulantes de purinas em animais tratados com L-NAME. Os
outros tratamentos sdo ainda inconclusivos e novos experimentos precisam ser realizados para sua
confirmagdo. Conclusdes: As atividades ectonucleotidases parecem ser moduladas pelos niveis de
NO. Um acréscimo nas atividades da NTPDasel e da ecto-5’-nucleotidase na vasculatura de
individuos hipertensos pode representar um importante mecanismo homeostatico, uma vez que a
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remocdo do ATP e ADP circulantes pode evitar a vasoconstricdo excessiva, bem como a agregacgéo
plaquetaria e formacéo de trombos indesejaveis nesses individuos.

Palavras-chave: hipertenséo arterial, ectonucleotidases, 6xido nitrico.
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Introducdo: O hormonio tiroidiano (HT) causa o relaxamento das células musculares lisas
vasculares (CMLV) de maneira direta. Entretanto, os mecanismos envolvidos neste vasorelaxamento
permanecem pouco conhecidos. A sinalizacdo purinérgica pode influenciar diferentes respostas
vasculares e a participacdo dos nucleotideos extracelulares na regulacdo local e sistémica do fluxo
sangliineo tem se tornado cada vez mais evidente. Neste sentido, a ativacdo dos receptores P2Y1 e
P2Y2 endoteliais induz a vasodilatacdo local. Contrariamente, a ativacdo dos receptores P2X ou P2Y
sensiveis as pirimidinas em CMLV promove a vasoconstricdo. Considerando o importante papel do
sistema purinérgico como modulador da funcdo vascular, a proposta do presente estudo consiste em
avaliar a possivel participacdo deste sistema na vasodilatacdo induzida pelo T3 in vitro (utilizando
culturas primarias de CMLV obtidas de aortas de ratos). Metodologia: As culturas primarias de
CMLYV foram tratadas com o hormdnio tiroideano (T3) a uma concentracdo de 10-8 M e 10-7 M, por
24 horas. A expressdo proteica dos receptores P2Y1, P2Y2 e P2Y6 foi avaliada pela técnica de
Western Blotting e a expressdo génica dos mesmos foi obtida por RT-PCR em tempo real. A partir
dos resultados obtidos em cada protocolo experimental, foram calculadas as médias e os desvios
padrdes para cada uma das medidas realizadas, considerando o nimero amostral (n) como o nimero
de experimentos realizados com diferentes culturas de CMLV. Resultados e Discussdo: Os
resultados preliminares apontam para uma diminuicdo na expressdo dos receptores P2Y1, P2Y2 e
P2Y6 nas CMLV tratadas com o horménio tiroideano. E interessante notar que a ativagdo desses
receptores nas celulas musculares lisas vasculares por ADP, ATP e UTP/ UDP, respectivamente,
leva a0 aumento de calcio intracelular, com consequente vasoconstrigdo. Assim, uma diminuigdo na
expressdo de receptores purinérgicos pro-constritores pelo T3 poderia contribuir para o efeito
vasodilatador atribuido ao mesmo. Conclusdes: Os dados obtidos até o momento indicam uma
modulacdo no sistema purinérgico pelo hormonio tiroideano, evidenciando uma possivel
participacdo dessa sinalizacdo no efeito vasodilatador do T3. Entretanto, experimentos adicionais séo
necessarios para a confirmacgéo dos resultados obtidos e da hipdtese proposta.

Palavras-chave: Hormonio Tiroideano; Sinaliza¢do Purinérgica; Relaxamento Vascular.
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Introducdo: Acdes antropicas provocam alteracbes abidticas e bidticas (ex. estrutura de
comunidades) em diversos ambientes, inclusive os florestais. Neste cenario, sdo esperadas diferentes
respostas dos distintos grupos taxondmicos. Um grupo sensivel as condi¢cdes ambientais sdo as aves,
especialmente por responderem a diversas perturbacdes de forma répida. Dentre as préaticas de
biomonitoramento, a quantificacdo de micronucleos tem mostrado eficiente para exposi¢do das aves
a agentes quimicos. Assim, a deteccdo de danos no DNA (ex. micronlcleos) permite o
monitoramento da polui¢do quimica em determinados ambientes. Antilophia galeata é uma ave
endémica do Cerrado, que é abundante em florestas com diferentes niveis de perturbacdo, o que
possibilita comparar a quantidade de micronucleos entre populagbes. O objetivo deste trabalho foi
quantificar e comparar a quantidade de micronucleos em Antilophia galeata entre areas com
diferentes niveis de exposicdo a poluicdo quimica. Metodologia: Foram avaliados individuos de
quatro populacdes no Triangulo Mineiro, capturados em dois fragmentos distantes de areas urbanas
(Agua Fria e Galheiro) e dois fragmentos proximos a estas (Gloria e S3o José). Foram realizadas
duas campanhas de captura em cada éarea, totalizando 800 horas/redes em cada fragmento. Os
individuos capturados foram identificados e marcados com anilhas metélicas cedidas pelo
CEMAVE/ICMBIo. Foram confeccionadas extenses sanguineas, cujas laminas foram fixadas em
Metanol, coradas com solucéo a 5% de Giemsa e tampdo fosfato. Foram analisados 5.000 eritrocitos
por individuo em microscopio Optico. Foi realizado o teste Kruskal-Wallis para verificar se existe
diferenca na quantidade de micronucleos da espécie estudada diferentes areas. Resultados e
Discussdo: Foram analisadas 114 l&minas de 57 individuos. No total foram encontrados 49
micronucleos, sendo 45 nas populagdes dos fragmentos proximos ao perimetro urbano (Gloria e Séo
José). Houve diferenca significativa no nimero de microndcleos de A. galeata entre as diferentes
areas (K=9,133; gl=3; p=0,028). Esta diferenca encontrada evidencia as altas taxas de poluicdo
encontradas nas cidades, principalmente poluicao do ar. Nos fragmentos distantes das cidades, apesar
da antropizacdo (ex. cultivos e pecuaria), ndo implicou na elevacdo das taxas de micronucleos.
Apesar da analise de micronicleos ainda ser pioneira em aves, especialmente as silvestres, tem sido
demonstrado, como neste estudo, a eficacia das aves como biomonitoras. Devido a suas
caracteristicas bioldgicas (endémica, monogamica, territorialista e abundante) e por ser sensivel o
suficiente para apresentar micronucleos, A. galeata pode ser utilizada para monitorar a qualidade do
ar. E possivel que a dependéncia de florestas possa conferir & A. galeata, uma maior sensibilidade as
alteracbes ambientais e por isso esta espécie € tdo bem empregada no biomonitoramento ambiental.

-
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Conclustes: A quantificacdo de micronucleos em Antilophia galeata demonstrou que esta espécie
pode ser utilizada como biomonitora da qualidade ambiental e que tal técnica foi eficiente.

Palavras-chave: Poluicdo do ar, extensdo sanguinea, territorialista.
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Introducdo: A contaminacao por substancias quimicas pode afetar a sobrevivéncia, a reproducao ou
ainda o patrimbnio genético de organismos expostos, gerando mutacdes que podem iniciar o
processo de carcinogénese. A deteccdo de danos no DNA, como a ocorréncia de micronucleos
(fragmentos de cromossomos menos desenvolvidos, separados do restante do nucleo) causados por
contaminantes, pode ser uma importante ferramenta de biomonitoramento. Como as aves sdo
sensiveis as condicGes do ambiente, estas sdo indicadoras eficazes da qualidade ambiental. Assim, o
objetivo deste trabalho foi determinar a ocorréncia de micronlcleos em aves e o potencial de uso
desta ferramenta de biomonitoramento em areas fragmentadas de ambientes florestais de Cerrado
sensu lato com diferentes niveis de perturbacdo. Metodologia: O estudo foi realizado em quatro
areas de florestas estacionais semideciduais no Tridngulo Mineiro, no dominio Cerrado. Dois dos
fragmentos sdo distantes de é&reas urbanas (Agua Fria e Galheiro), e portanto menos sujeitos a
poluicdo quimica e outros dois fragmentos préoximos a areas urbanas (Gloria e Sdo Jose),
considerados os mais poluidos. Para captura das aves, foram feitas duas campanhas por area (duracdo
de 5-7 dias). Foram utilizadas 25 redes de neblina por érea e o esfor¢o de campo foi padronizado em
800 horas/redes para cada fragmento. Os individuos capturados foram identificados e anilhados com
anilhas metélicas cedidas pelo CEMAVE/ICMBIio. Foram retiradas amostras de sangue das aves
capturadas para a confeccdo de extensdes sanguineas. As laminas foram fixadas em Metanol, coradas
com solucdo a 5% de Giemsa e tampdo fosfato. Foram contados 5.000 eritrdcitos por individuo,
analisando-se a quantidade de micronucleos. Foram feitos testes Kruskal-Wallis, para verificar se
existe variacdo na quantidade de microndcleos entre as espécies e entre as diferentes areas.
Resultados e Discussdo: Foram confeccionadas 708 laminas de extensdo sanguinea de 362
individuos pertencentes a 49 espécies de aves. Houve diferenca significativa na quantidade de
micronucleos entre as espécies de aves analisadas (K=30,571; gl=14; p=0,006). Nos ultimos anos
tém sido realizados varios estudos utilizando o teste de micronucleo para avaliar a condicéo
ambiental e exposicao a agentes quimicos. Muitos trabalhos séo realizados com mamiferos e também
com peixes, anfibios e repteis. Para o grupo das aves o teste de microndcleo ainda é considerado
pioneiro, principalmente em relagdo as aves silvestres. As aves sdo um dos melhores organismos
utilizados para monitorar a qualidade do ar, por serem sensiveis a varios poluentes. A quantidade de
micronucleos diferiu entre as areas (K=42,735; gl=3, p<0,01), sendo que as mais proximas ao
perimetro urbano (Gloria e S&o José) apresentaram maior quantidade de micronucleos. A diferenca
encontrada na quantidade de micronucleos em relacéo a distancia dos fragmentos as cidades pode ser
explicada pelas altas taxas de poluicdo encontradas nas cidades, principalmente poluicdo do ar. Em
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relacdo aos fragmentos distantes das cidades, mesmo possuindo uma matriz de entorno caracterizada
por atividades agropecuarias, esta ndo foi suficiente para gerar altas taxas de micronucleos.
Conclusdo: A técnica de analise quantitativa de micronucleos em aves foi eficaz para identificar
areas com maior influéncia de poluicéo do ar.

Palavras-chave: Poluicdo ambiental, extensdo sanguinea, eritrocito.

Agradecimentos: FAPEMIG (CRA-APQO01654-12), CNPq (PELD-processo: 403733/2012-0),
CEMIG, Programa de Pds-graduacdao em Ecologia e Conservacdo de Recursos Naturais-UFU.



' BIOTEC
AREA 1V: BIOTECNOLOGIA DE MICRORGANISMOS

AVALIACAO DO TEOR DE CLOROFILA A E B NO SEGUNDO ANO DE
PLANTIO DE MILHO EM CAMPO, CULTIVADO COM DIFERENTES
DOSES DE NITROGENIO COM E SEM APLICACAO DE Azospirillum NO
ESTAGIO V8.

Lorrayne Jacinto Pacheco?, Thiago Prudente Siqueiral, Ana Carolina Pereira de Vasconcelos?, Isabel
Dayane Sousa Queirozt, Marcos Vieira de Farial, Regina Maria Quintdo Lan?, Lais Alves Barbosa.

1Laboratério de Analises de Solos, Instituto de Ciéncias Agrarias, Universidade Federal de
Uberlandia, Uberlandia, MG

E-mail do 1° autor: lorrayne0312@gmail.com

Introducdo: O aumento da produtividade da maioria das culturas deve-se aos recentes avangos nas
pesquisas, especialmente, em genética e nutricdo mineral. Entre os nutrientes, o nitrogénio tem
grande importancia comercial, ja que o processo de producdo deste fertilizante é muito oneroso,
chegando a ocupar 70% dos gastos dos produtores com adubos. Uma maneira de reduzir este custo é
a utilizacdo de bactérias capazes de se associarem as plantas e fixarem o nitrogénio presente na
atmosfera. Nos Ultimos anos a pesquisa tem ampliado a busca por novas estirpes que sejam capazes
de fixar N2 para cereais e outras gramineas, especialmente milho, trigo, sorgo, cana-de-agucar, e
forrageiras do género Brachiaria, Pennisetum. O objetivo deste trabalho foi avaliar a influéncia da
bactéria Azospirillum no teor de clorofila a e b, no estagio vegetativo V8, de plantas de milho
cultivadas em diferentes doses de nitrogénio. Metodologia: O experimento foi conduzido no ano de
2012/2013, na area experimental da fazenda Capim Branco, pertencente a Universidade Federal de
Uberlandia (UFU). O delineamento experimental utilizado foi de blocos casualizados, no arranjo
fatorial 2 x 5, com seis repeticbes. Os tratamentos consistiram da aplicacdo ou ndo da bactéria
fixadora de nitrogénio - Azospirillum (100 mL ha™) via semente e cinco doses totais de N (0, 50,
100, 150 e 200 kg hal), foi utilizado os produtos Masterfix Graminea (cepas — AbV5 e AbV6) e 0
hibrido de milho (Zea mays) DKB390 VTPRO. Resultados e Discusséo: O teor de clorofilaae b
ndo diferiram entre auséncia e presenca de Azospirillum. No entanto, doses crescentes de nitrogénio
provocaram um aumento crescente no teor de clorofila a e b. Enquanto o maior teor de clorofila b
deve ser alcancado com doses alem das avaliadas neste trabalho. Conclusdes: A inoculagdo com
bactérias diazotroficas do género Azospirillum ndo proporcionou incremento significativo no teor de
clorofila a e b do milho. Enquanto espera-se alcancar o maior teor de clorofila a com a dose de 159
kg ha! de N.
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Introducdo: Aspergillus fumigatus é um fungo saprdfita e oportunista que pode causar uma
variedade de condigdes patoldgicas, sendo a aspergilose invasiva pulmonar considerada a mais
grave. Devido a falta de terapias efetivas, surge a necessidade do desenvolvimento de novas medidas
terapéuticas no combate desse patdgeno. Dentre os processos adaptativos desenvolvidos pelo fungo
no hospedeiro, a via calcineurina-CrzA, dependente de célcio, atua como mediador no processo de
sinalizacdo a varias respostas celulares. A atuacdo desta proteina esta diretamente ligada a ativacéao
do fator de transcricdio CRZ1 (Calcineurin Responsive Zinc Finger 1), homoélogo CrzA em A.
fumigatus. A relevancia desta via metabolica para o processo de infeccdo em mamiferos e sua
influéncia em outras vias metabolicas revela um alvo de atuacdo para novas terapias antifungicas a
serem desenvolvidas. Com o intuito de ampliar o conhecimento sobre a importante via de sinalizagao
da calcineurina/CrzA relacionada a viruléncia e infeccdo fangicas o objetivo deste estudo foi avaliar
o0 papel de genes relacionados ao reticulo endoplasmatico (RE) regulados por esta via no
desenvolvimento do A. fumigatus. Metodologia: Gera¢do de mutantes nulos e anélises fenotipicas na
presenca de diversas substancias. Resultados e Discussdo: Dos 103 genes regulados pela
calcineurina/CrzA e relacionados ao RE, foram selecionados cinco para este estudo: Afu6g12350,
Afu7g06050, Afudgl3340 e Afu3g06880. O mutante AAfu6gl2350 apresentou diferenca de
crescimento quando comparado com a cepa selvagem e maior sensibilidade ao Calcofluor White
(CFW), Congo Red (CR) e Dodecil sulfato de sodio (SDS); indicando sua deficiéncia na membrana e
parede celular. A delecdo do gene Afu3g06880, provocou falha no crescimento quando comparado
com a cepa selvagem na presenca de SDS, indicando a deficiéncia na membrana celular. Entretanto,
esse mutante possui maior resisténcia ao CR e consequentemente, s&o menos susceptiveis aos danos
na parede celular. O mutante AAfu7g06050 demonstrou menor crescimento em relagdo a cepa
selvagem na presenca de 30pg/mL de CFW, indicando a presenca de falhas na parede celular. O
mutante AAfu4g13340 possui colonias ondulantes com crescimento limitado, diferentemente da cepa
selvagem. Em experimento de cinética, esse mutante apresentou desenvolvimento anormal nas
pontas de hifas, gerando a formacdo de micélio anormal. Adicionalmente, demonstrou maior
sensibilidade ao SDS e a elevadas concentragbes de CaCly, indicando defeitos na membrana. Além
disso, essa delecdo acarretou maior sensibilidade ao CFW, indicando defeitos na membrana. Por fim,
0 mutante AAfud4gl3340 apresentou sensibilidade a todas concentragdes de Paraquat, indicando
defeito no combate ao estresse oxidativo. Conclusdes: A andlise dos fendtipos apresentados pelos
mutantes confirma a importancia da via calcineurina-CrzA em A. fumigatus e reafirma a necessidade
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de mais pesquisas cientificas a respeito desta via, visando o desenvolvimento de novas terapias
efetivas de controle fungico.

Palavras-chave: Aspergillus fumigatus, CrzA e reticulo endoplasmatico.
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Introducdo: A reciclagem é uma alternativa plausivel para reduzir os impactos ambientais gerados
pelo descarte de baterias de ions-litio, além de representar uma importante fonte secundéaria para
obtencdo de cobalto. Atualmente essa recuperacdo tem ocorrido majoritariamente por meio de
processos fisicos e quimicos, que apesar de serem altamente eficientes, apresentam elevado custo e
sdo ambientalmente prejudiciais. Contudo, outro procedimento que vem ganhando importancia é o
processo de biolixiviagdo, cujo principio consiste na solubilizagdo de metais pela acdo de
microrganismos ou seus metabdlitos. A biolixiviacdo apresenta vantagens inquestiondveis como a
reducdo na utilizacdo de reagentes, o preco significativamente menor e os residuos ambientalmente
menos tdxicos que aqueles originados pela lixiviacdo quimica. Tendo em vista as vantagens dos
métodos quimico e bioldgico, o objetivo do trabalho foi comparar a eficiéncia de ambas as
metodologias na solubilizacdo do cobalto presente no LiCoO2 extraido de baterias de ions-litio
descartadas. Metodologia: Para desenvolvimento do método biol6gico foi isolada uma cepa de
Aspergillus niger a partir de cascas de cebolas. A. niger foi utilizado devido a sua comprovada
eficiéncia na producdo de acidos organicos capazes de promover a biooxidagcao de metais. O meio
liquido de Prescott & Dunn foi utilizado para cultivo das cepas de A. niger isoladas. O meio de
cultivo contendo os esporos de A. niger foi incubado sob agita¢do constante (100 rpm) & 32 °C, por
24 dias para crescimento dos fungos e consequente producdo de &cidos. Apés crescimento, a
biomassa micelar obtida foi filtrada e os meios foram utilizados para biolixiviagdo do LiCoO2. Para
denvolvimento do método quimico foram preparadas trés solugdes de acido citrico com
concentragdes diferentes: 0.01%, 0.1% e 1.0 %. Foi adicionada a cada meio 400 mg de LiCoO2
previamente extraido de baterias de ions-litio. A massa utilizada foi determinada com base em
estudos previos de resisténcia. O meio de A. niger e as soluc¢des quimicas contendo o LiCoO2 foram
incubadas novamente a 32 °C e 100 rpm durante 12 dias para dissolucdo do cobalto. As
concentragdes de cobalto lixiviada e biolixiviada, bem como o pH de cada meio, foi determinado a
cada trés dias (0, 3, 6, 9 e 12), durante os 12 dias de experimento, utilizando um espectrofotbmetro
de UV-Vis com Amax = 650 nm. Todos os ensaios foram realizados com trés repeticbes e 0s
resultados foram comparados por meio do teste de t (a= 5%) a partir do programa computacional
Action. Resultados e Discussdo: Por andlise dos resultados, pode-se observar que a concentracdo de
cobalto em solucdo aumenta ao longo dos 12 dias para ambas as metodologias. O pH dos meios
utilizados também aumentou com o tempo de lixiviagdo, contudo, o pH variou mais lentamente no
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método bioldgico, permitindo que este se mantivesse proximo de 5.0 ao final do experimento. Cerca
de 90 % do residuo foi biolixiviado pelo método bioldgico, enquanto que cerca de 80% foi lixiviado
atraves do método quimico. Conclusdo: Os resultados do teste t permitem comprovar, com um p-
valor de 0.0004 e 95 % de confianga, que a biolixiviacao foi tdo eficiente quanto a lixiviagcao quimica
na solugdo de acido citrico a 1.0 %.

Palavras-chave: biolixiviacdo, lixiviacdo quimica, LiCoO2, Aspergillus niger
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Introducdo: As pesquisas na area oncoldgica tém aumentado substancialmente na Gltima década, em
virtude da alta incidéncia de neoplasias que acomete a populacéo, sendo responsavel pelo surgimento
de variadas doencas e pela elevada taxa de mortalidade. Dentre os tratamentos disponiveis, a
quimioterapia € um dos mais utilizados por apresentar a capacidade de cura ou controle da doenca.
Além de possibilitar avangos e/ou melhorias advindos do surgimento de novas pesquisas, buscando
estratégias terapéuticas mais eficazes. Os quimioterapicos apresentam diversas moléculas como alvo,
sendo que o principal corresponde a molécula de DNA. A quimioterapia é capaz de interferir nos
processos de replicacdo e de transcricdo do DNA, impossibilitando a replicacdo das células e
dificultando a producdo de proteinas. Qualquer agente que venha a interferir nesses processos pode
ser considerado como citotéxico. Dentre os compostos metalicos inorganicos, os complexos de cobre
tém demonstrado ampla capacidade de clivar o DNA, gerando uma atividade citotoxica que interfere
no processo de sensibilizagdo celular. Tal atividade faz com que eles apresentem grande
aplicabilidade na terapia contra varios tipos de tumor. Metodologia: Neste contexto, o objetivo deste
estudo foi testar a atividade citotoxica do composto metdlico denominado CuHydPhen [Cu
(C5H6N202) (C12H8N2) (CH3CN) (ClO4)], resultante da complexacdo entre o Cobre(ll),
Hidrazida e Fenantrolina. Para a realizacdo do experimento, foi utilizado a linhagem celular de
camundongos RAW 264.7 cultivada em um frasco de 25cm? contendo meio RPMI-1640, cujos
componentes eram 100 U/mL de penicilina, 100pug/mL de estreptomicina e 10% de soro fetal bovino
inativado. As células foram mantidas em uma camara de CO2 5% a 37°C. A avaliacdo da atividade
citotoxica do complexo CuHydPhen foi realizada pelo método de ensaio colorimétrico (MTT). A
analise estatistica e a determinagdo da IC50 foram feitas através do software GraphPad Prism 5.0.
Resultados e Discussdo: Os resultados obtidos indicam uma alta citotoxicidade do composto
metalico, mesmo em baixas concentragcdes. O composto testado foi capaz de diminuir a viabilidade
célular em 50% na concentracio de 5,393x10° M. Até a concentracio de 1,25x10°M, o composto
apresentou atividade citotdxica maior que 90%. Os compostos associados ao Cobre(ll) também
foram testados isoladamente, sendo que somente a hidrazida apresentou uma baixa citotoxicidade
apenas na maior dose utilizada (10*M). Acredita-se que a atividade citotoxica do complexo metéalico
é derivada da acdo direta sob a molécula de DNA, uma vez que o Cobre(ll) se liga ao sulco maior da
molécula de DNA produzindo um espécie reativa de oxigénio (ROS), causando danos oxidativos
nesta importante molécula. Conclusdes: Diversos trabalhos demonstram que a utilizacdo de
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diferentes ligantes aos metais pode modificar sua atividade bioldgica. Algumas hidrazidas tém
demonstrado atividade antitumoral em varios tipos de células malignas tanto in vivo quanto in vitro.
A presenca da fenantrolina no complexo também é de suma importancia, uma vez que o Cobre(ll) se
torna mais reativo quando complexado a ligantes heterogéneos ciclicos com o nitrogénio como
doador. Estudos que analizam o efeito dos complexos metalicos em sistemas celulares séo de grande
importancia biotecnoldgica, uma vez que os dados resultantes podem ser Gteis no desenvolvimento
de inibidores mitéticos que tenham o DNA como alvo.

Palavras-chave: Cancer; quimioterapicos; complexos metalicos.
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BIOMARCADORES SALIVARES DO EXERCICIO FISICO EM
ADOLESCENTES OBESOS DURANTE UM PROGRAMA DE
TREINAMENTO
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Introducdo: A obesidade constitui um problema de salde publica, caracterizado pelo excesso de
tecido adiposo, sendo que a prevaléncia em adolescentes tem aumentado nos ultimos anos. O
exercicio fisico é capaz de diminuir o estado inflamatorio caracteristico da obesidade e promover
uma melhora da funcdo cardiovascular, associada a producdo de 6xido nitrico (NO). Além disso, a
resposta imune e o eixo hipotalamico-pituitaria-adrenal (HPA) podem ser estimulados pelos
diferentes tipos de treinamento fisico. Dessa forma, o presente trabalho visa avaliar diferentes
biomarcadores salivares como IgA, cortisol, 6xido nitrico, proteina total e atividade da alfa-amilase,
que estdo associados ao exercicio fisico em adolescentes obesos submetidos a um programa de
treinamento. Metodologia: Doze adolescentes obesos sedentarios (4 meninos e 8 meninas)
participaram de um programa de treinamento resistido e aerobico durante cinco meses. Amostras de
saliva ndo estimulada foram coletadas antes e apés as sessdes de exercicio no primeiro e no quinto
més de treinamento. A dosagem de Oxido nitrico salivar foi determinada pelo método colorimétrico
de Griess, a concentracdo de proteina total pelo método de Bradford e a atividade da amilase salivar
pela reagdo da enzima com o substrato GAL-G2-CNP. O cortisol e IgA salivares foram determinados
por ELISA. Resultados e Discussdo: Em relacdo a taxa de secrecdo de proteina total e cortisol
salivar, nenhuma diferenca significativa foi detectada durante os cinco meses de treinamento, bem
como antes ou apos as sessdes de exercicio. A taxa de secrecdo de nitrito salivar apds o exercicio
aumentou significativamente ao final dos cinco meses de treinamento (p = 0,0232). Entretanto,
nenhuma diferenca foi observada antes e ap0s as sessfes de exercicio. Esses dados sugerem que a
obesidade é uma condicdo patoldgica que dificulta as adaptacdes vasculares decorrentes do exercicio
fisico associadas ao incremento do NO, o que também pode estar relacionada a um
comprometimento da resposta do eixo HPA ao exercicio em adolescentes obesos. Foi observado um
aumento na taxa de secrecdo de IgA salivar em repouso ap6s o periodo de treinamento (p = 0,0321).
Desta forma, o exercicio regular e moderado possui um efeito positivo na imunidade da mucosa, o
que pode contribuir para diminuir o risco de infeccdo do trato respiratorio superior. A atividade da
amilase salivar aumentou ap0s a sessdo aguda de exercicio somente ao final do periodo de
treinamento (p = 0,0025), sendo que esses valores também foram maiores quando comparado ao
primeiro més de treinamento (p = 0,0120). Conclusdes: A partir da analise dos biomarcadores
salivares antes e ap0s as sessOes de exercicio e ao final do programa de cinco meses, podemos
concluir que a obesidade dificulta as adaptacbes vasculares decorrentes do exercicio fisico e
individuos obesos possivelmente apresentam uma atenuacéo da resposta do eixo HPA ao exercicio.

-
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Por outro lado, o treinamento fisico foi capaz de reestabelecer a resposta do Sistema Nervoso
Auténomo em relagdo ao exercicio. Além disso, o exercicio fisico é capaz de melhorar as condi¢Ges
imunoldgicas da mucosa do individuo, diminuindo o risco de desenvolvimento de infecgdes. Dessa
forma, esses biomarcadores salivares sd0 uma estratégia interessante para avaliar a resposta
fisiologica ao exercicio, sendo que outros estudos podem ser realizados para verificar a resposta
desses biomarcadores em estados patologicos.

Palavras-chave: saliva, exercicio, biomarcadores
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Introducdo: O cancer de mama (CM) tornou-se um problema de salde publica mundial,
caracterizado pelas altas taxas de incidéncia e mortalidade, muito provavelmente devido ao fato de
ndo existir métodos efetivos para o diagnostico precoce. As células epiteliais que compdem a
glandula maméria estdo arranjadas em duas camadas: a camada luminal e a camada basal. As células
luminais da glandula mamaéria expressam o0s genes das citoqueratinas (CKs) 7, 8, 18 e 19 e as CKs
basais 5, 6a, 14 e 17. Tais proteinas mantém o padrdo de expressdo de cada subtipo celular e ainda
ocorrem alteragdes nos seus niveis de expressdo génica durante a transformacdo neoplasica. Além
disso, sdo expressas em células tumorais circulantes (CTCs) presentes no sangue periférico, o que
capacita a sua caracterizacdo por um procedimento muito menos invasivo e doloroso em relacéo a
biopsia. A possibilidade de sua utilizacdo na rotina clinica € tida como um dos métodos mais
promissores na oncologia. Diante disso, o estudo visou comparar o perfil transcricional das
citoqueratinas 5, 6a, 8, 14 e 18 em tecido mamario em relacdo a CTCs presentes no sangue periférico
e associar sua expressao génica com o desenvolvimento de tumores, objetivando sua utilizagdo como
possivel biomarcador diagnostico. Metodologia: Mulheres que recorreram ao Hospital de Clinicas
da Universidade Federal de Uberlandia para a realizagéo de cirurgia de mama foram convidadas a
participar do estudo e incluidas no grupo cancer de mama ou doenca benigna da mama (DBM). Apds
a extracdo do RNA proveniente do tecido e sangue periférico, obteve-se 0 cDNA por transcricdo
reversa, o qual foi amplificado e o éxito desse processo confirmado por eletroforese. Por meio de
PCR em tempo real determinou-se o perfil de expressdo génica das CKs 5, 6a, 8, 14 e 18. O
processamento e anélise de dados foram realizados utilizando o programa GraphPad Prism por meio
de testes ndo paramétricos (teste t, Mann-Whitney e qui-quadrado) e considerado nivel de
significancia estatistica de 0,001. Resultados e discussdo: Foi realizada a extragcdo de RNA de 126
amostras, sendo 60 pacientes com CM e 66 com DBM. Foram encontradas diferengas nos niveis de
expressdo das CKs nos pacientes com CM em relacdo a pacientes com DBM tanto no tecido quanto
nas CTCs. Porém ocorreu uma diminui¢do no namero de transcritos de CKs (5, 6a, 8 e 18) no tecido
e aumento nas CK5, CK6a e CK8 em CTCs nos pacientes com CM (p > 0,001). Tal fato pode advir
da mudanca do fenétipo das células tumorais de epitelial para mesenquimal (transicdo epitélio-
mesenquimal - EMT) no tecido. Consequentemente no tecido ocorre diminuicdo da expressdo de
marcadores epiteliais, entre eles as citoqueratinas, capacitando as células tumorais a invadirem a
corrente sanguinea e migrarem para sitios secundarios. Essa transicdo epitélio-mesenquimal é
reversivel e o retorno das CTCs para o fenotipo epitelial inicia-se na corrente sanguinea, com o
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aumento da expressao de citogqueratinas. Estudos prévios confirmam a reversdo da EMT pelo fato de
que lesbes metastaticas e o tumor primario compartilham uma natureza epitelial semelhante.
Conclusfes: Por meio dessa constatacdo acredita-se que a detec¢do de CTCs, no perfil transcricional
de CKs, pode tornar-se uma biopsia “liquida”, possibilitando o diagndstico precoce do CM, além de
permitir o prognastico e direcionamento do tratamento.

Palavras-chave: cancer de mama, citoqueratinas, biomarcador.
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Introducdo: Anexina Al (AnxAl) é uma proteina anti-inflamatoria cuja importancia no cancer de
mama comecgou a ser descrita recentemente ap0s ser demonstrado que em estadios avancados da
doenca, tal proteina possui um papel importante na angiogénese, metastase e crescimento tumoral.
Estudos afirmam que sua localiza¢do nuclear esta associada a um pior prognostico em varios tipos de
tumores, o que indica a importancia de estudos de localizagdo de AnxAl além de pesquisas sobre
suas modificacbes pos-traducionais para o entendimento de sua funcdo no cancer. Baseado nisso,
esse trabalho foi desenvolvido para aprimorar o conhecimento sobre expresséo, localizagéo celular e
estrutura molecular (intacta, 37KDa, e clivada, 33KDa) de AnxAl no cancer de mama com énfase
no estudo da clivagem dessa proteina pela acdo de Catepsina D, uma endoprotease lisossomal que se
encontra, em diversos casos, associada a presenca de metastases. Metodologia: Como material
biologico, foram utilizadas duas linhagens de cancer de mama representativas de estadios precoce
(MCF-7) e avancado (MDA-MB-231) que foram submetidas a diferentes tratamentos em cultura
celular (peptideo mimeético a AnxAl, Ac2-26, inibidor de Catepsina D, Pepstatina A, e sua
combinagéo). O tratamento com Ac2-26 mimetiza a sinalizacao externa de AnxAl, o tratamento com
Pepstatina A mimetiza a inibicao da clivagem de AnxAl e a combinacao dos tratamentos mimetiza a
sinalizacao extracelular de AnxAl aliada a inibicao de sua clivagem. Assim, extratos proteicos
totais, nucleares e sobrenadantes (meio extracelular) das células foram submetidos a analise por
Western Blotting. Resultados e Discussdo: Os resultados demonstraram maior expressao nuclear e
extracelular de AnxAl intacta e clivada em MDA-MB-231 comparada com MCF-7, onde AnxAl se
encontra majoritariamente localizada no citoplasma celular. O tratamento com Ac2-26 associado a
Pepstatina A resulta em uma inibigdo da expressao de AnxAl, sugerindo que a agdo da Catepsina D
é importante para a translocacao nuclear de AnxAl induzida por Ac2-26. Em células MDA-MB-231,
a maior secrecdo extracelular de AnxAl evidencia a importancia dessa proteina na sinalizacdo
extracelular que, por sua vez, poderia afetar sua propria expressao a nivel nuclear no cancer de mama
por meio de mecanismos que ainda estdo sendo elucidados pelo grupo de estudo. Conclusdes:
Assim, demonstrou-se a importancia de Catepsina D na clivagem de AnxAl nuclear da linhagem
celular metastatica MDA-MB-231 e tal fato permite novas abordagens para o estudo de vias de
sinalizacdo em cancer de mama de pior prognostico, do tipo triplo negativo, afim de proporcionar a
investigacao de meios que possam suprimir e/ou reverter o crescimento do tumor.

Palavras-chave: Anexina Al, Catepsina D, cancer de mama.
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Introducdo: A saliva possui biomarcadores que atuam como indicadores do estado fisiopatoldgico
com um elevado grau de precisdo. O diagndstico pela saliva é uma alternativa interessante, uma vez
que € um método ndo invasivo, sensivel, reprodutivel, de baixo custo e que permite execucdes
rapidas e portateis. Porém, o nivel dos marcadores moleculares na saliva pode ser influenciado por
determinados métodos de coleta. O objetivo desse estudo foi analisar o efeito dos métodos de coleta
de saliva estimulada e ndo estimulada no fluxo salivar, na taxa de secrecdo de proteinas totais e
Oxido nitrico, na atividade antioxidante total e na concentracdo de alfa-amilase na saliva.
Metodologia: Amostras de saliva de 10 individuos saudaveis foram coletadas por métodos de
estimulacdo, com o uso de Salivette®, Parafilme® e goma de mascar, e nao estimulagéo salivar. A
concentracdo de proteinas totais foi quantificada pelo método de Bradford, o 6xido nitrico salivar foi
determinado pelo nitrito formado com a reacdo de Griess, a atividade antioxidante total foi analisada
pelo método de reducédo do ferro (FRAP) e a concentracdo de alfa-amilase foi analisada por Western
Blot. Para evitar os possiveis efeitos do fluxo salivar, os valores das analises foram multiplicados por
sua taxa. Os resultados obtidos foram analisados por One Way ANOVA para comparar as amostras
entre os grupos. Apenas os valores de p<0.05 foram considerados significativos. Resultados e
Discussdo: O uso de goma de mascar na coleta resultou em um maior fluxo salivar, (3,42 + 0,7
mL/min), sequido pelo Salivette® e Parafilme® (1,57 £ 0,28 e 1,56 + 0,4 mL/min, respectivamente).
A atividade antioxidante total e a taxa de secre¢do de proteinas totais e 6xido nitrico também foram
maiores na saliva estimulada com goma de mascar (410,3 + 149,1 nmol trolox eg/min, 2,37 + 0,52
mg/min, 212,98 + 59,2 nmol/min, respectivamente). Além disso, a saliva estimulada com
Parafilme® resultou em uma taxa de secrecdo de proteinas maior (1,01 + 0,2 mg/min) em
compara¢do com a saliva estimulada com Salivette® (0,51 + 0,15 mg/min) e a saliva ndo estimulada
(0,36 + 0,2 mg/min). Nao foi observada diferenca no nivel de alfa-amilase entre as amostras de
saliva estimulada (média de 36733 pixels de densidade). Contudo, a concentracdo dessa enzima foi
menor na saliva ndo estimulada (28432 + 5806 pixels de densidade). Foi observado que o método de
coleta de saliva estimulada resultou em uma maior taxa de secrecdo de biomoléculas na saliva. As
diferencas observadas entre os métodos podem ser explicadas pelo fato de que o tipo de estimulagéo
pode influenciar a origem e a rota de producdo desse fluido bioldgico e, consequentemente, a
concentracdo e a atividade dessas biomoléculas. A estimulacdo mecénica e gustativa das glandulas
salivares ativam receptores autdnomos, que sdo responsaveis pela secrecdo e composicdo da saliva.
Assim, a eficacia da saliva como um fluido bioldgico para o diagnostico depende da padronizacao
dos métodos de coleta, com 0 objetivo de fornecer os resultados mais significativos e precisos.
Conclusbes: Em comparagdo com a saliva ndo estimulada, a saliva estimulada apresentou maior
fluxo salivar, maior taxa de secrecdo de proteinas totais e 6xido nitrico, maior atividade antioxidante
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e maior concentracdes de alfa-amilase. Portanto, a padronizacdo da coleta de saliva e técnicas de
processamento é fundamental para minimizar o efeito das varia¢cdes na composicéo da saliva.

Palavras-chave: biotecnologia oral, biomarcadores humanos, diagnostico
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Introducdo: Células-Tronco Mesenquimais (MSC) sdo aquelas retiradas de varios tecidos
provenientes da mesoderme. Elas sdo multipotentes, apresentam plasticidade e ndo tem marcadores
tecido-especificos. Dentre este grupo existem as Células-tronco Mesenquimais provenientes do
Tecido Adiposo (ADSC), que apresentam estas carcteristicas e assim se mostram muito promissoras
no tratamento de lesGes e varios tipos de doencas. Para se iniciar os estudos com essas células é
necessario proceder o Isolamento e Caracterizagdo das mesmas. Normalmente o isolamento das
ADSC ocorre por método enzimatico, utilizando a enzima colagenase. Este tipo de isolamento pode
ser considerado caro, se pensarmos em uso para terapia celular. O custo da enzima e reagentes se
torna significativo ao se considerar repetidos isolamentos. Pensando nestes pontos desfavoraveis no
uso do método enzimatico para o isolamento das ADSC, torna-se necessaria a padronizacdo de uma
metodologia de isolamento ndo enzimatico, mais rapida e com baixo custo. Por isso, é importante
realizar a comparagdo dos dois métodos para otimizar o isolamento de ADSC. Metodologia: As
amostras de tecido adiposo foram obtidas por lipoaspirado abdominal humano, de acordo com
projeto aprovado pelo CEP N. 336.126. As amostras de tecido adiposo foram submetidas ao
isolamento de células-tronco mesenquimais pelo método enzimatico e ndo enzimatico. Os dois
métodos se iniciaram por decantacdo do material coletado, por uma hora, para separacdo da camada
de sangue da gordura e células. No método enzimatico adicionou-se ao lipoaspirado uma solucéo de
1mg/ml de colagenase Tipo | com tampdo fosfato (PBS 1X), e incubou-se a 4° C por 30 minutos.
Ap0s este tempo a reacdo é parada com meio DEMEN baixa glicose com Soro Fetal bovino (SFB),
centrifugada e as células sdo contadas e colocadas na garrafa de cultura com meio completo DEMEN
baixa glicose acrescido de SFB.No método ndo enzimatico foi colocado 30 ml do lipoaspirado em
trés tubos falcon para centrifugacdo a 3000 rpm por 5 minutos. Ap6s lavagem com PBS e
centrifugacdo, o precipitado foi inserido nos cantos das garrafas de cultura pequenas (25cm3) e
cobertos com SFB cobrindo as amostras. Depois de 24h colocou-se novamente SFB cobrindo as
amostras. Apos cultivo das células, ao atingir a terceira passagem, elas foram submetidas a técnica
de citometria de fluxo para caracterizacdo utilizando marcadores CD90, CD45, CD14 E CD73.
Resultados e Discussdo: No método enzimatico foi obtida grande quantidade de células, mas ap06s
alguns dias foi observada contaminacdo por bactérias.O que pode ser explicada pela grande
quantidade de material lipoaspirado no inicio da metodologia. Apesar de ter sido realizado
tratamento com antibiotico por 7 dias as células ndo se recuperaram. No método ndo enzimatico as
células se desprenderam do tecido de forma mais lenta, demorando cerca de 3 a 4 dias para obter um
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rendimento consideravel, mas ndo apresentaram contaminacao bacteriana. E neste caso os resultados
foram favoraveis. Apds duas semanas foi possivel fazer a tripsinizacdo destas células e alcancar
assim a terceira passagem, quando procedeu-se a citometria para caracterizacdo. Apos a citometria
ficou comprovado a caracterizagdo das celulas. O método enzimatico é eficaz, obtendo bom
rendimento, mas se mostrou mais susceptivel a contaminacdo bacteriana que o método nédo
enzimatico. Conclusfes: O método ndo enzimatico se mostrou eficaz no isolamento de células-
tronco mesenquimais, o que contribui para melhores rendimentos e menores custos no uso de
ADSCs em terapias.

Palavras-chave: células-tronco mesenquimais; citometria, tecido adiposo humano.

Agradecimentos: FAPEMIG



< BIOTEC
PAPEL DA ANEXINA A1 NA SINALIZACAO DE EGFR

Cristiano Manuel Colago Ramos®?; Lara Vecchil; Mariana Alves Pereira Zdia® e Luiz Ricardo
Goulart?

! Laboratério de Nanobiotecnologia, Universidade Federal de Uberlandia, UFU - MG, Brasil.
2 Universidade de Coimbra, UC, Coimbra, Portugal.

E-mail do 1° autor: ramos.cristiano.93@gmail.com

Introducdo: Por um longo tempo Anexina Al (AnxAl) foi considerada uma proteina anti-
inflamatdria, mas recentemente tem se estudado o seu envolvimento na progressao do cancer, dando
origem assim a um campo de pesquisa importante em estudos de oncologia. A superexpressdo do
gene que codifica a AnxALl correlaciona-se com um pior prognostico de varios tipos de cancer,
especialmente o cancer de mama triplo negativo. Neste trabalho utilizou-se duas linhagens celulares
de cancer de mama, MCF-7 e MDA-MB-  -231, que representam os estadios iniciais e avangados
de céncer de mama, respectivamente, na tentativa de analisar a expressao AnxAl e a sua localizagéo
celular. Metodologia: A anélise da expressdo de AnxAl foi realizada por Western Blotting e
citometria de fluxo. A analise dos receptores de peptideos formilados (FPRs) de superficie foi
realizada em células MDA- -MB-231 e MCF-7, com recurso a citometria de fluxo. O nivel de
fosforilacdo do EGFR e Akt foi analisado por meio da citometria de fluxo em células MDA-MB- -
231, que foram previamente fixadas e permeabilizadas com o kit Cytofix/Cytoperm™ (BD).
Resultados e Discussdo: Os resultados obtidos por Western Blotting revelaram que os niveis de
expressdo de AnxAl nas células MDA-MB-231 sdo mais elevados, quando comparados com as
células MCF-7. Ainda foi observado que a AnxAl é mais intensamente secretada e localizada no
compartimento nuclear, nas células MDA-MB-231. Diante destes resultados, podemos relatar uma
associagdo tanto entre AnxAl nuclear com agressividade tumoral, quanto entre AnxAl secretada e
agressividade do cancer de mama. Estes resultados fortaleceram a hipdtese de que AnxALl no ndcleo
pode perder a atividade anti-tumoral e tornar-se uma proteina com atividades pré-tumorais. Além
disso, estes resultados demonstram que a secre¢do de AnxAl e a sua provavel sinalizacdo por meio
dos receptores de peptideos formilados (FPRs) estdo associadas a um fendtipo mais agressivo. A
forma secretada de AnxAl pode atuar através de FPRs, induzindo a proliferacdo das células MDA-
MB-231, e esta via de sinalizacdo pode ser mimetizada pelo uso do peptideo N-terminal de AnxAl
(Ac2-26). No intuito de entender através de qual receptor a AnxAl poderia estar agindo, foi feita por
meio de citometria de fluxo uma analise de expressdo de superficie dos receptores FPR1 e FPR2. Foi
demonstrado que as células MDA-MB-231 apenas expressam FPR1, enquanto as células MCF-7 nédo
expressam nem FPR1 nem FPR2. A sinalizagdo de AnxAl através de FPR1 tem sido associada com
o fendtipo mais agressivo e 0 aumento da proliferacéo de células cancerigenas. Demonstrou-se que a
sinalizacdo da AnxAl secretada pelas células MDA-MB-231 por meio do FPR1 induz um aumento
da sinaliza¢do do receptor do “fator de crescimento epidérmico” (EGFR). Por meio de andlise de
citometria de fluxo foi analisado o nivel de ativacdo de EGFR e Akt, utilizando anticorpos
especificos contra as formas fosforiladas dessas duas proteinas. Usando Bocl como inibidor de
FPR1 verificou-se que este diminui o nivel de ativacdo de EGFR e de Akt, por outro lado quando
estimuladas com Ac2-26 as células MDA-MB-231 apresentaram aumentados niveis de fosforilacéo
de EGFR e de Akt. Concluséo: Sendo assim foi demonstrado que a secrecdo de AnxAl pelas células
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MDA-MB-231 é importante para a ativacdo da sinalizacdo do EGFR, que sabe-se ser fundamental
para a capacidade invasiva das células de cancer de mama. Portanto, a inibicdo do FPR1 poderia se
tornar uma importante ferramenta terapéutica contra o cancer de mama.
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Introducdo: A estrongiloidiase humana é uma helmintiase intestinal que pode afetar cerca de 100
milhdes de individuos no mundo, sendo considerada uma condicdo negligenciada pela Organizacdo
Mundial da Saude. Essa condicdo se deve principalmente a dificuldades no diagnostico, pela
liberacdo pequena e irregular de larvas nas fezes, favorecendo a manutencdo do parasito no
hospedeiro e sua disseminacdo a outros 6rgaos nos casos de imunossupressdo. Objetivo: O objetivo
do presente estudo foi selecionar fragmentos varidveis de cadeia Unica (single-chain variable
fragment - scFv) contra proteinas totais de Strongyloides venezuelensis por Phage Display.
Metodologia: Verificar a reatividade dos clones selecionados a essas proteinas por ELISA (enzyme-
linked immunosorbent assay) e promover a caracterizagdo estrutural dos clones utilizando os
programas  de bioinformatica  raptor-x  (http://raptorx.uchicago.edu/) e PyMOL
(http://www.pymol.org/). Resultados e Discussdo: Apos dois ciclos de selecdo, dos 96 clones
analisados, 4 foram expressos e apresentaram reatividade a proteinas totais do parasito. Analises de
sequenciamento e posterior submissdo da sequéncia de nucleotideos ao programa IgBLAST
(http//www.ncbi.nlm.nih.gov/igblast) para obtencao da sequéncia de aminoacidos demonstraram que
os 4 clones eram idénticos, evidenciando a eficiéncia do processo de selecdo. As andlises de
bioinformatica confirmaram a estrutura caracteristica de uma molécula de scFv, pela verificacdo de
suas cadeias leve (light chain - VL) e pesada (heavy chain - VH) assim como de suas regides
conservadas (frame regions - FR) e variaveis (complementarity determining regions - DCR).
Conclusao: Nesse estudo selecionou-se e obteve-se fragmentos de anticorpos pela técnica de Phage
Display com eficiéncia, especificos a proteinas do parasito. Esses fragmentos podem ser utilizados e
aplicados no desenvolvimento de novos métodos de diagndstico, como imunossensores, que
possibilitem a deteccdo soroldgica especifica e sensivel da infec¢do pelo parasito, utilizando pequena
quantidade de amostra.
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Introducdo: A soja (Glycine max) esta entre as principais culturas do agronegocio brasileiro. O
sucesso desta cultura no Brasil se deve em parte ao melhoramento genético que desenvolveu
genotipos tolerantes a estresses bidticos e abiodticos, adaptados a diferentes condicGes
edafoclimaticas. Contudo, selecionar genotipos superiores é um desafio para os melhoristas,
principalmente, para os caracteres poligénicos. Por essa razdo, diferentes estratégias de selecdo
podem ser empregadas, como por exemplo, a selecdo indireta. Nesse contexto, o conhecimento das
correlacdes entre caracteres podem auxiliar na selecdo quando algum carater apresenta dificuldade de
selecdo, principalmente relacionado a baixa herdabilidade e/ou dificuldades de medicdo e
identificacdo. Objetivou-se neste estudo avaliar as correlacdes fenotipicas e genotipicas de caracteres
agrondmicos de soja e proceder a analise de trilha, visando identificar caracteres Uteis para a selecdo
indireta para produtividade de grdos. Metodologia: O trabalho foi realizado em condigdes de campo,
no municipio de Monte Alegre-Pl, na safra 2012/2013. Avaliaram-se 15 genotipos de soja de ciclo
tardio, sendo 14 linhagens desenvolvidas pelo Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU
e uma testemunha (UFUS Guara). Adotou-se o delineamento de blocos completos casualizados, com
trés repeticGes. Cada unidade experimental foi constituida por cinco fileiras de plantas de soja,
espacadas em 0,5 m. A area til de cada parcela foi constituida pelas duas fileiras centrais e
eliminando 0,5 m da extremidade. Avaliaram-se 0s caracteres agronémicos numero de dias para
florescimento e maturidade, altura da planta no florescimento e maturidade, altura de insercéo da
primeira vagem, numero de nds na haste principal, numero total de vagens e produtividade de gréos,
que foi corrigida para 13% de umidade. Realizaram-se a analise de correlacdes fenotipicas e
genotipicas e, posteriormente, analise de trilha no Programa Genes. Resultados e Discussdo: Em
estudos de correlagbes € importante considerar a magnitude e a significancia das correlagcdes. A
estimativa de correlagdo fenotipica entre os caracteres APF e APM foi de 0,74 e significativa ao
nivel de 1% de probabilidade pelo teste t e a correlacdo genética foi de 0,88, indicando,
predominancia de efeitos genéticos na natureza dessa correlagdo. A pleiotropia, fenébmeno pelo qual,
um mesmo gene influencia dois ou mais caracteres € a causa permanente das correlagGes genéticas.
Também se observou significAncia a 1% pelo teste t, em relagdo a correlacdo fenotipica entre os
caracteres NNOS e NV, cuja magnitude foi de 0,64. J& para os caracteres nimero de vagens e
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produtividade de grédos, houve correlacdo de 0,60, significativa a 5% de probabilidade pelo teste t,
sendo para esses caracteres a correlacdo genotipica de 0,50, indicando alta influéncia do ambiente. A
existéncia de correlacdes significativas e de natureza fenotipica e genética € um indicativo de
viabilidade da selecdo indireta para obtencdo de ganhos genéticos no carater de importancia
principal, como por exemplo, a produtividade de gréos. Isso pode ser comprovado ao complementar
os estudos de correlacBes, com a anélise de trilha. O coeficiente de determinacdo (R?) no modelo da
analise de trilha, para efeitos fenotipicos, foi de 0,79 e o efeito residual de 0,46. O unico efeito da
analise de trilha que superou o efeito residual foi o efeito direto fenotipico de nimero de vagens
sobre a produtividade de graos, confirmando assim a possibilidade da selecdo indireta, uma vez que
o efeito direto genotipico também foi de 1,28, também superior ao efeito residual. Conclusdes: Pela
analise de correlacdes fenotipicas e genotipicas, concomitante com a analise de trilha foi possivel
concluir que o carater namero de vagens € til para a selecdo indireta na selecdo de gendtipos com
alto desempenho produtivo.

Palavras-chave: Glycine max, Melhoramento genético, Selecao.
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Introducdo: Uma alternativa para manter os niveis de glicose pds-prandial estaveis no sangue é o
uso de inibidores de enzimas, que impedem picos de hiperglicemia apds as refeicdes a partir do
bloqueio da absorcdo de carboidratos. A alfa-amilase é uma enzima importante no metabolismo de
carboidratos, exercendo importante papel no inicio da digestdo. Os biomas brasileiros possuem
grande potencial medicinal devido a sua biodiversidade: nos frutos pode ser encontrado além de
nutrientes essenciais para a alimentacdo humana como compostos bioativos que apresentam
propriedades funcionais que possuem capacidade de regular algumas fungfes do organismo. Este
trabalho demonstra as propriedades de inibicdo de amilase salivar contida nos extratos de frutos e
plantas de dois biomas brasileiros, o cerrado e a Amazénia, em estudos visando a identificacdo
destas moléculas inibitérias. Metodologia: Obtencdo dos extratos foi feita através de duas empresas:
empresa Grande Sertdo (Montes Claros-MG) e empresa Cheff Mineirim (Uberlandia-MG). Para a
extracdo aquosa, as polpas e cascas foram homogeneizadas no liquidificador com agua destilada
durante certo periodo na proporcdo final de 1:6 (m v-1). Apos este processo, o material foi
centrifugado e filtrado para a obtencdo da parte soltvel ao qual foi congelada e liofilizada. Para a
obtencédo do extrato etandlico, as polpas e cascas homogeneizadas em um liquidificador com etanol,
0 material permaneceu em maceracdo por um periodo total de seis dias. No terceiro dia, o material
foi filtrado e o residuo extraido novamente com etanol, obtendo uma proporcdo final de 1:6 (m v-1).
Apos a filtragem final o solvente das duas extracGes foi rotaevaporado. Os extratos foram
congelados, liofilizados e armazenados. Amostra de saliva humana submetida a cromatografia de
troca ibnica, a inibicdo da saliva purificada foi sondada com os extratos de frutos. Foi observado
atraves de um ensaio com &cido dinitrossalicilico (DNS), em que se avalia a atividade de alfa-
amilase utilizando-se amido solGvel como substrato contendo Alfa- amilase e os extratos inibidores.
Este método envolve quantificacdo de aclcares redutores formados a partir da hidrolise amilolitica
do amido. Os ensaios foram realizados em microplacas de 96 pocos em amilase e amostras de
extratos aquosos liofilizados (10mg/ml) de Cajamanga (Spondias dulicis), Pequi (Caryocar
brasiliense), casca de Lobeira (Solanum lycocapum), Coquinho Azedo (Butia capitata) e Mama-
cadela (Brosimum gaudichaudii). Com extratos etanolicos liofilizados (10 mg/ml) das espécies:
Pequi (Caryocar brasiliense), Catuaba (Anemopaegma arvensis), Marapuama (Ptychopetalum
olacoides), coquinho azedo (Butia capitata) e Mama-cadela (Brosimum gaudichaudii). Resultados e
Discussdo: Dos extratos avaliados no presente estudo, alguns apresentaram uma inibicdo de alfa-
amilase mais expressiva, representados por Mama-cadela etandlica e aquosa com 100% de inibicao,
0 Coquinho Azedo com 92,2%, a Coquinho Azedo etanolico com 89,7%, o Pequi aquoso com
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49,9%, o Pequi etandlico com 49,3%, a Marapuama etandlica com 24,6% de inibicdo, a Casca
Lobeira aquosa com 11,5% e a Catuaba com 0% demonstrando que ndo apresentou nenhuma
atividade de inibigdo sobre a alfa-amilase salivar. Os resultados descobertos estabelecem uma
relacdo de inibicdo da alfa-amilase pelos extratos investigados: alguns com total inibicdo e outros
com atividade de inibicdo parcial, e esta descoberta pode propor um possivel controle glicémico.
Conclusfes: De acordo com o presente estudo existe uma correlagdo positiva entre a inibi¢do da alfa
amilase através dos frutos e plantas do cerrado e da Amaz6nia analisados. Esta correlagcdo pode ser
uma promissora alternativa no tratamento de doencas crénicas ndo transmissiveis e permitir maiores
estudos dos extratos e seus compostos bioativos com propriedades funcionais.

Palavras-chave: Alfa-amilase, Inibidores, Extratos
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Introducdo: O diabetes mellitus € uma doenca caracterizada por uma hiperglicemia persistente,
resultante de defeitos na secrecao e/ou na sensibilidade a acdo da insulina. As plantas medicinais tém
sido utilizadas para controlar glicemia e/ou inibir sintomas e complicacdes caracteristicas do
diabetes. Uma abordagem terapéutica na reducdo da glicemia é a diminuicdo da hiperglicemia pés-
prandial. Isto é feito para retardar a absorcdo de glicose por meio da inibicdo de enzimas (alfa-
amilase e alfa-glicosidase) no aparelho digestivo, envolvidas na digestdo de carboidratos. Alguns
estudos tém demonstrado uma potencial atividade hipoglicemiante da farinha de Hymenaea
stigonocarpa Mart. ex Hayne (Fabaceae), uma espécie do Cerrado brasileiro conhecida por jatoba,
no entanto nao ha nenhuma evidéncia farmacolodgica dos efeitos do extrato de sua polpa, sendo
importante pesquisa que busque validar tal indicacdo. Metodologia: A polpa de H. stigonocarpa foi
utilizada para a determinacdo da composicdo centesimal e para o preparo dos extratos (aquoso,
etandlico, hexanico e metanolico), obtidos por maceragdo. O potencial antioxidante foi determinado
pelo ensaio do DPPH (2,2-difenil-1-picrilhidrazil) e a inibicdo da alfa-amilase pelo método
GalG2CNP (a-(2-cloro-4-nitrofenil)-p-1,4-galactopira-nosilmaltoside). Para a avaliagcdo dos efeitos
do extrato aquoso de H. stigonocarpa sobre os parametros glicémicos e bioguimicos séricos, 0s
animais foram divididos em grupos ndo diabéticos (ND) e diabéticos induzidos por estreptozotocina
(60 mg/Kg) (D). Os animais foram tratados por 20 dias e 0s grupos controle receberam agua (D e
ND) e os ratos diabéticos foram tratados com H. stigonocarpa (500 mg/kg) (DHS), por gavagem e
insulina (5U/dia) por via subcutanea (DI). Os resultados sdo apresentados como meédiatE.P.M e
comparados através de Analise de Variancia (ANOVA), seguido pelo pds-teste Dunnett. Os valores
foram considerados significativos quando p<0,05. Resultados e Discussdo: A composicao
centesimal da polpa de H. stigonocarpa apresentou os seguintes resultados (g/100g): umidade (8,78),
fibra alimentar (4,77), lipideos (2,63), proteinas (4,53), cinzas (4,78), carboidratos (74,51), calcio
(0,56), fosforo (0,37) e valor energético total (339,83 kcal/100g). O extrato aquoso de H.
stigonocarpa apresentou a maior atividade antioxidante (ICso= 9,46 mg/mL), seguido dos extratos
metanolico (20,84 mg/mL) e etandlico (39,54 mg/mL). Os extratos aquoso, hexanico e metandlico
mostraram atividade inibidora da alfa-amilase de 91%, 87% e 21%, respectivamente. A farinha de H.
stigonocarpa apresenta um teor de umidade reduzido, elevado conteddo de carboidratos, minerais,
fibra alimentar e valor energético, o que demonstra o seu potencial como ingrediente para o
enriquecimento nutricional de produtos. Apesar de apresentar uma alta capacidade antioxidante e
inibitdria da alfa amilase in vitro, o grupo DHS (592.40£7,63 mg/dl) ndo apresentou uma reducdo da
glicemia de jejum (P<0.001), quando comparado com os grupos ND (87.40+1,41 mg/dl) e DI
(49,56£3,39 mg/dl). Quanto ao peso houve uma reducdo no grupo DHS (168,5+7,17 g) (P<0.001)
em relacdo aos grupos ND (306,00+4,14 g) e DI (324,3+6,08 g). Em relacdo aos paréametros
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bioquimicos sanguineos o grupo DHS apresentou somente um aumento nos niveis de ureia (P<0.05)
em comparac¢do ao grupo D. Conclus@es: O conhecimento sobre a composicao quimica dos frutos do
Cerrado é um elemento importante para a realizacdo de pesquisas sobre os beneficios de sua ingestdo
na salde humana. Apesar de ndo apresentar atividade hipoglicemiante no modelo experimental
utilizado, o fruto de H. stigonocarpa possui elevado valor nutricional, propriedades inibitdrias da
alfa-amilase in vitro e atividade antioxidante. Por isso tem grande potencial para ser incorporado na
dieta e de ser usado como ingrediente em produtos alimenticios e para fins medicinais.

Palavras-chave: Hymenaea stigonocarpa, antioxidante, alfa-amilase.
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Introducédo: O algodédo € a mais importante das fibras téxteis, naturais ou artificiais, seja analisando
0 aspecto de valor econémico da producdo, ou por volume. Isto se da pelo fato do algodoeiro
produzir uma enorme variedade de produtos, oriundo de suas fibras. As caracteristicas tecnoldgicas
das fibras sdo condicionadas pela genética, porém podem ser alteradas em decorréncia do meio
ambiente, pragas, solo, doencgas, dentre outros. Neste trabalho objetivou-se avaliar as caracteristicas
tecnoldgicas da fibra do algodoeiro entre 22 genotipos de algoddo de fibra branca e a herdabilidade
de tais caracteristicas, com a finalidade de realizar uma selecdo com base nas diferengas genéticas.
Metodologia: As populagdes foram derivadas de cruzamentos biparentais. O delineamento
experimental utilizado foi o de blocos completos casualizados (DBC) com trés repeticdes e parcela
experimental composta de quatro linhas de cinco metros espacadas de um metro. As caracteristicas
tecnoldgicas da fibra foram determinadas pelo aparelho HVI (High Volume Instrument). Avaliou-se
o0 indice micronaire (IM), indice de consisténcia, maturidade da fibra (MF), comprimento da fibra
(UHM) (mm), uniformidade de comprimento (UC) (%), indice de fibras curtas (IFC) (%), resisténcia
(RES) (gf/tex), alongamento (ALONG), reflectancia (REF) e grau de amarelecimento (AMA). Todas
as analises foram realizadas com o Programa Genes (Aplicativo computacional em genética e
estatistica) e o teste de médias utilizado foi o de Scott-Knott a 5% de probabilidade, para cada
caractere. Resultados e Discussdo: Nas caracteristicas indice de consisténcia de fibra, uniformidade
de comprimento, indice de fibras curtas e resisténcia o coeficiente de variacdo ficou entre 1,08% e
10,22%, indicando boa precisdo experimental. Quanto a indice micronaire, comprimento,
alongamento e reflectancia, o coeficiente esteve entre 2,55% e 5,87%. A maturidade da fibra
apresentou coeficiente de variacdo de 1,24%. Para as caracteristicas indice de consisténcia de fibra,
uniformidade de comprimento, indice de fibras curtas e resisténcia, 0s genotipos foram reunidos em
3 grupos estatisticamente diferentes, porém muito similares, com os geno6tipos 17 e 20 em grupos
distintos dos demais. indice micronaire, comprimento, alongamento e reflectancia agruparam os
acessos em 2 grupos. Os gendtipos 17 e 20 ndo obtiveram diferenca significativa entre si para
formarem grupos diferentes. Os gendtipos para a caracteristica maturidade de fibra sao
estatisticamente iguais. Todas as caracteristicas avaliadas apresentaram valores de herdabilidade alta
ou muito alta, com excec¢do de maturidade de fibra, que apresentou 38%. Os maiores valores foram
encontrados para reflectancia e grau de amarelecimento, com 98,65% e 99,53% respectivamente, o
que demonstra que as diferencas entre 0s genotipos para esses caracteres sao de maior parte genética.
Conclusfes: Houve variabilidade fenotipica entre os gendétipos avaliados, sendo para maioria dos
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caracteres as diferencas de causa genética. O genotipo 12 se destacou com melhores médias de
caracteristica tecnolégica da fibra.

Palavras-chave: variabilidade genética, anova, Gossypium hirsutum.
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Introducdo: A cultura da soja (Glycine max (L.) Merrill) é considerada uma das mais importantes
culturas do Brasil e do Mundo. No Brasil, 0 complexo soja é um dos que mais se destacam pela
expressiva participacdo nas exportacfes, sob a forma de farelo, 6leo e grdos. Nos programas de
melhoramento de soja a selecdo de gendtipos superiores é feita com base nos valores fenotipicos,
expressos pelos efeitos genéticos e ambientais. Estudos de variabilidade genética sdo primordiais no
melhoramento genético, pois permitem a identificacdo de gendtipos divergentes, auxiliando,
consequentemente na selecdo de gendtipos superiores, bem como a possibilidade de predizer o ganho
de selecdo. O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade fenotipica entre gendtipos de soja e
estimar o coeficiente de determinacdo fenotipica de caracteres agronémicos de soja, que Sd0 O
objetivo de programas de melhoramento. Metodologia: O experimento foi instalado no municipio de
Monte Alegre-Pl, na safra 2012/2013. Os tratamentos foram constituidos de 15 genotipos de soja,
sendo, uma cultivar: UFUS Guara; e quatorze linhagens desenvolvidas pelo Programa de
Melhoramento de Soja da UFU, dispostos em delineamento de blocos completos casualizados, com
trés repeticOes. A parcela experimental foi composta por cinco fileiras de plantas de soja com 5,0 m
de comprimento, espacadas por 0,5 m. Na area da parcela util, em cinco plantas amostradas
aleatoriamente, foram avaliados os caracteres agrondmicos: altura da planta no florescimento (APF);
altura da planta na maturidade (APM); altura de inser¢do da primeira vagem (AIPV); nimero de nos
na haste principal (NNOS); nimero total de vagens (NTVAG), nimeros de dias para o florescimento
(NDF); nameros de dias para a maturidade (NDM) e em toda parcela util a produtividade de gréos
(PROD). Apos a colheita, as plantas foram trilhadas e as sementes foram pesadas e determinou-se a
produtividade em kg.ha-1, corrigida para 13% de umidade. As anélises foram realizadas utilizando o
programa computacional Genes. Resultados e Discussédo: O coeficiente de determinagdo genotipico
foi de 0% para o carater AIPV, indicando assim, que toda variabilidade fenotipica é de causa
ambiental. Por outro lado, para os caracteres NDF, NDM, APF, NNOS e PROD os valores de H?
foram superiores a 70% evidenciando que predominam causas genética na variabilidade fenotipica.
Para os demais caracteres AP e NTVAG, o H? foram respectivamente de 48% e 34%. Houve
variabilidade fenotipica em relagcdo a APF, 10 linhagens tiveram maior altura que a cultivar UFUS
Guara. Ja em relacdo a APM apenas sete linhagens tiveram altura superior a cultivar UFUS Guara.
Considerando o NNOS apenas duas linhagens foram superiores ao cultivar. Para o caractere NDF
cinco linhagens apresentaram ciclo vegetativo mais longo que a cultivar UFUS Guara. Para o
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caractere produtividade os 15 genotipos se dividiram em 3 faixas (1837 - 2906 kg.ha-t, 3093 - 3699
kg.ha-t e 5387 kg.ha-1), onde a cultivar UFUS Guara se estabeleceu na faixa de menor produtividade
junto com outras sete linhagens, ja seis linhagens ficaram situadas na faixa média de produtividade e
apenas uma (linhagem 6) no maior nivel. Conclusdes: Em relacdo o coeficiente de determinacdo
genotipico, apresentaram 0s maiores valores NDF, NDM, APF, APM e PROD. O efeito ambiental
foi intenso para os caracteres AIPV E NTVAG. A variabilidade fenotipica dos caracteres NDF,
NDM, APF, APM, NNOS e PROD, permitiram identificar linhagens de soja que apresentavam
altura, ciclo e alto desempenho produtivo.

Palavras-chave: dissimilaridade, melhoramento, Glycine max.
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Introducdo: Os Programas de Melhoramento Genético de Soja tém papel essencial no
desenvolvimento de genotipos com produtividades superiores aos materiais ja conhecidos. Assim, a
diversidade genética é analisada com intuito de prever combinagdes hibridas com maior efeito
heterdtico, discriminando hibridos geneticamente distantes. O sucesso do melhoramento vegetal
depende do uso de métodos que aumentem a possibilidade de formacdo de genétipos superiores. O
presente trabalho objetivou agrupar os genotipos em funcdo da dissimilaridade genética e identificar
as combinacdes hibridas superiores promissoras na selecdo de progénies. Metodologia: O
experimento foi conduzido na safra 2009/2010 no municipio de ltuverava-SP, georeferenciado em
47° 477 W e 20° 20° S, altitude de 631 m, em Latossolo Vermelho-Amarelo. O delineamento
experimental foi o de blocos completos casualizados com 3 repeticdes e 22 gendtipos do Programa
de Melhoramento de Soja da Universidade Federal de Uberlandia. Cada parcela foi constituida de 4
linhas de plantas de soja de 5 m de comprimento, espacadas de 0,5 m entre si. O desempenho
agronémico dos genotipos de soja foi avaliado com base no nimero de dias para floracdo, nimero de
dias para maturacéo, altura de planta na floracdo, altura de planta na maturacéo, altura de insercédo da
primeira vagem e produtividade de grdos. Com base nas médias dos caracteres avaliados, a distancia
generalizada de Mahalanobis (D?) foi utilizada como medida de dissimilaridade entre os pares de
linhagens. A partir da matriz de distancia genética foi aplicado os métodos de agrupamento nao-
hierarquico de Tocher e hierarquico UPGMA (distdncia média). Resultados e Discussdo: O
agrupamento pelo método de Tocher propds a formacdo de nove grupos (I-UFU 1, 8, 15 e Impacta;
- UFU 12, 5 e 19; I1l- UFU 4, 11 e 18; IV- UFU 6, 13 e Emgopa 316; V- UFU 2, 9 e 16; VI- UFU
14 e Guarani; VII- UFU 13 e 10; VII- UFU 17 e IX- UFU 7). Enquanto que no método UPGMA se
considerarmos o corte ao nivel 42% de similaridade foi possivel notar a formacdo de sete grupos
distintos, ndo havendo a formacdo de grupos unitarios. Houve concordancia para o agrupamento,
com excecdo dos genotipos UFU-10 e UFU-13, e dos gendétipos UFU-7 e UFU-17, que foram
alocados no mesmo grupo e em grupos unitarios, respectivamente, pelo agrupamento de Tocher. As
diferencas na quantidade de grupos formados entre os métodos de Tocher e UPGMA ocorrem porque
0 método de Tocher estabelece grupos de forma que a distancia média intragrupos seja sempre
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inferior a qualquer distancia intergrupos. Por outro lado, nos métodos hierarquicos, como o UPGMA,
0s gendtipos sdo agrupados por um processo que se repete em varios niveis, sendo estabelecido um
dendrograma, sem preocupagdo com o numero 6timo de grupos. Assim, independentemente do
método escolhido, a formag&o de grupos demonstra um bom grau de divergéncia genética, existéncia
de variabilidade e a possibilidade de se identificar geno6tipos com caracteristicas agronémicas
complementares. Considerando a obtencdo de cultivares de alta produtividade de gréos é possivel
indicar trés cruzamentos, os quais sdo: UFU 12 x UFU 14, UFU 12 x Emgopa-316 e UFU 14 x
Emgopa 316. Conclusbes: O método de Tocher possibilitou a formacdo de nove grupos engquanto
que no método UPGMA foram formados sete grupos; Visando-se alta produtividade, recomenda-se
0s cruzamentos: UFU 12 x UFU 14, UFU 12 x Emgopa-316 e UFU 14 x Emgopa 316.

Palavras-chave: Glycine max; dissimilaridade genética; mahalanaobis.
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Introducdo: A soja é uma das culturas que apresenta maior crescimento em éarea plantada no
segmento agroindustrial brasileiro. Cada cultivar expressa multiplas informacdes, expressas pelas
medidas de dissimilaridade, representando a diversidade que ha nos conjuntos de cultivares. Por isso,
estudos de diversidade genética sdo primordiais no melhoramento genético, pois permitem a
identificacdo de gendtipos divergentes, auxiliando, consequentemente na selecdo de genitores. O
objetivo deste trabalho foi agrupar genoétipos de soja por meio da analise de componentes principais
e determinar a importancia de caracteres agronémicos na diversidade genética da soja. Metodologia:
O experimento foi instalado no municipio de Monte Alegre-PI. Os tratamentos foram constituidos de
10 gendtipos de soja, sendo, duas cultivares: UFUS Tikuna e UFUS Carajas; e oito linhagens
desenvolvidas pelo Programa de Melhoramento de Soja da UFU, dispostos em delineamento de
blocos completos casualizados, com trés repeticGes. A parcela experimental foi composta por cinco
fileiras de plantas de soja com 5,0 m de comprimento, espacadas por 0,5 m. Na area da parcela util,
foram avaliados os caracteres agrondmicos: altura da planta no florescimento e maturidade (APF e
APM); altura de insercdo da primeira vagem (APV); numero de nds na haste principal (NN); nimero
de vagens (NV), em cinco plantas da parcela atil, nimero de dias para o florescimento e maturidade
(NDF e NDM). Apds a colheita, as plantas foram trilhadas e as sementes foram pesadas e
determinado a produtividade em kg.ha-* (PROD). Foi utilizado a distancia generalizada de
Mahalanobis (D?), como medida de dissimilaridade. Também foi utilizado o critério de Singh (1981)
para quantificar a contribuicdo relativa dos caracteres agrondmicos na divergéncia genetica. As
analises foram realizadas utilizando o programa Genes. Resultados e Discussdo: Pela contribuicao
relativa de cada carater na dissimilaridade genética, observou- se o numero de dias para a maturidade
(82,96%) foi a mais eficiente em explicar a dissimilaridade entre as cultivares, devendo ser
priorizado na escolha de progenitores divergentes. O nimero de dias para o florescimento (NDF), foi
a segunda em importéncia no estudo da divergéncia. A produtividade de gréos (PROD), por sua vez,
contribuiu pouco na divergéncia, com 1,54%. Contudo estd caracteristica ¢ de grande importancia
para os programas de melhoramento, pois passa a contribuir para uma maior probabilidade de
obtencdo de linhagens elites. Pela dispersdo dos dois primeiros componentes principais foi possivel
inferir sobre o padrdo de similaridade dos gendtipos estudados, separando- os em quatro grupos. O
grupo 1 reuniu as linhagens UFUS-3-2013PI, UFUS-4-2013P1, UFUS Carajas; o grupo 2 foi



&YBIOTEC

constituido pelo gendtipo isolado UFUS-7-2013PI; o grupo 3 reuniu UFUS-5-2013PI, UFUS Tikuna,
UFUS-8-2013PI; e o grupo 5 foi formado por UFUS-1-2013PI, UFUS-6-2013PI, UFUS-8-2013PI.
Pelo padrdo de agrupamento, pode-se indicar a selecdo de genitores divergentes, pelo cruzamento
entre genotipos pertencente a grupos distintos. Concluses: O nimero de dias para a maturacdo
(NDM) foi o carater fenotipico que mais contribuiu para a dissimilaridade genética entre os
genotipos. Pode - se obter populacbes segregantes com variabilidade superior pelas hibridac6es entre
populagdes distantes.

Palavras-chave: Glycine max, dissimilaridade, multivariada.
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Introdugdo: O algodoeiro produz uma das mais importantes fibras téxteis do mundo, oferecendo
variados produtos de utilidades altamente beneficiadas na economia brasileira. A cultura esta entre as
dez maiores fontes de riqueza do agronegocio. As caracteristicas tecnoldgicas da fibra, ainda que
condicionadas por fatores hereditarios, sofrem decisiva influéncia dos fatores ambientais segundo as
situacBes de cultivo. A correlacdo entre dois caracteres pode ser de natureza fenotipica, genotipica ou
ambiental, visto que as correlagdes genotipicas que abrangem uma associacdo de natureza herdavel
tem maior mérito para 0 melhoramento. Os objetivos deste estudo foram avaliar as correlacGes
fenotipicas e genotipicas entre caracteristicas tecnolédgicas da fibra de algoddo, visando fornecer
subsidios para fins de selecdo a ser adotada no programa de melhoramento genético de algodoeiro da
Universidade Federal de Uberlandia. Metodologia: O experimento foi conduzido em uma area
experimental localizada na Fazenda Capim pertencente a Universidade Federal de Uberlandia, no
municipio de Uberlandia, Minas Gerais, na safra 2011/2012. Foram avaliados 22 genotipos de
algodoeiro provenientes de cruzamentos biparentais. O delineamento experimental utilizado foi o de
blocos completos casualizados (DBC) com trés repeticdes. A parcela experimental constituiu-se de
quatro linhas de cinco metros espacadas de um metro. Avaliou-se doze caracteres, rendimento de
pluma (%), produtividade de algoddo em carogo (kg ha), indice micronaire (IM), maturidade da
fibra (MF), comprimento da fibra (UHM) (mm), uniformidade de comprimento (UC) (%), indice de
fibras curtas (IFC) (%), resisténcia (RES) (gf/tex) e alongamento (ALONG). Foram estimadas as
correlagOes fenotipicas e genotipicas entre caracteres. As anélises estatisticas foram realizadas com o
Programa Genes (Aplicativo computacional em genética e estatistica). Resultados e Discussao: Foi
possivel constatar que as maiores correlacdes fenotipicas foram para os caracteres comprimento x
indice de fibras curtas (-0,9835); indice de fibras curtas x resisténcia (-0,9736); uniformidade de
comprimento X indice de fibras curtas (-0,9217) e comprimento x resisténcia (0,9528). Observamos
que o indice de fibras curtas possui uma associacdo inversa entre 0s caracteres comprimento,
resisténcia e uniformidade de comprimento, o que indica que se um carater aumenta o outro diminui.
O rendimento de pluma e indice de micronaire apresentaram alta correlacao positiva, indicando que a
selecdo baseada nestes caracteres pode viabilizar o melhoramento genético do algodoeiro, ou seja,
selecionar plantas com pluma de elevado indice de micronaire, proporcionara maior resisténcia,
maior comprimento e uniformidade da fibra assim como superioridade na grossura das paredes da
fibra. J& as categorias maturidade de fibra, uniformidade de comprimento, indice de fibras curtas,
resisténcia e alongamento apresentaram correlagdes negativas e de alta magnitude, logo a selecéo
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visando maiores valores para um deles resultara em menores valores para o outro. Conclusfes: As
correlacdes genotipicas entre os caracteres apresentam igual sinal e, para maioria dos casos, valores
superiores &s suas respectivas correlacbes fenotipicas, demonstrando que a expressao fenotipica é
reduzida com a influéncia ambiental. A selec¢do de plantas com alto rendimento de pluma associada a
alto indice de micronaire adequara maior resisténcia, maior comprimento e uniformidade da fibra
assim como superioridade na grossura das paredes da fibra.

Palavras-chave: Gossypium hirsutum, selecéo indireta, qualidade da fibra.
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Introducdo: A cultura da soja é muito importante no contexto econdémico e social brasileiro,
respondendo por 49% de toda &rea plantada. Segundo a CONAB, Mato Grosso € o maior produtor da
oleaginosa, sendo responsavel por 29% da producdo nacional. Na safra 2013-2014 a producdo
brasileira passou de 82 para 90 milhdes de toneladas, um incremento de 10 % na producédo de soja.
Sendo a selecdo de gendtipos superiores um desafio para os melhoristas de plantas, os
conhecimentos das correlacfes fenotipica e genética sdo fundamentais para definicdo das estratégias
de melhoramento, principalmente para os caracteres de natureza poligénica e/ou os de dificil
mensuracdo. Nesse contexto, objetivou-se com este trabalho avaliar as correlacdes fenotipica e
genética entre caracteres agronémicos de soja para fins de estratégia de selecdo indireta.
Metodologia: O experimento foi conduzido em Monte Alegre-PI utilizando 10 genétipos de soja
precoce, na safra 2012/2013. O delineamento experimental utilizado foi em blocos ao acaso, com 3
repeticdes. Cada parcela foi composta por 5 linhas de plantas de soja de 5 metros, espacadas em
0,5m entre linhas. Avaliaram-se: numero de dias para florescimento (NDF), nimero de dias para
maturacao (NDM), altura de planta no florescimento (APF), altura de planta na maturacdo (APM),
altura de insercdo de primeira vagem (AIPV), nimero de n6s (NNOS), numero total de vagens
(NTVAGQG) e produtividade (PROD). Resultados e Discusséo: As correlagdes significativas foram de
alta magnitude, sendo as correlacbes geneticas superiores as fenotipicas, 0 que demonstra a
predominancia de efeitos genéticos na natureza dessa correlacdo. Identificou-se que o carater altura
de planta no florescimento apresentou correlagdo fenotipica significativa e de alta magnitude com a
altura de planta na maturidade (0,82) e correlagcdo genética superior (1,00). Observou-se também
correlacdo genotipica superior a fenotipica entre o carater niumero de dias para o florescimento e
maturidade, de 0,94 e 1,00, respectivamente. Conclusfes: Com base nos dados obtidos foi possivel
concluir possibilidade de selecdo de plantas de soja quanto ao ciclo na fase de florescimento.

Palavras-chave: correlacdo genética, selecdo de caractere, Glycine max.
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Introducdo: A expansdo da cultura da soja no cerrado brasileiro vem ocupando areas inexploradas a
cada ano. Para que novas areas sejam exploradas e/ou ocorra aumento de produtividade, o0s
programas de melhoramento tém como meta o desenvolvimento de linhagens e de novas cultivares
de soja melhor adaptadas as regides de semeadura. Como € necessario avaliar os gendtipos em
diferentes condicdes de clima, solo e ataque de pragas e doencas, 0 objetivo deste trabalho foi avaliar
0 desempenho produtivo de linhagens de soja de ciclo semitardio/tardio nos Estados da Bahia,
Tocantins, Maranhdo e Piaui;designados como a nova fronteira agricola brasileira. Metodologia: Os
ensaios foram realizados nos municipios de Balsas-MA(07° 31° 58”Sul, 46° 02” 09” Oeste, 247m de
altitude), Chapadinha-MA( 03° 44°31” Sul, 43° 21’ 36” Oeste, 105m de altitude), Bom Jesus-P1 (09°
04°28” Sul, 44° 21’ 31” Qeste, 277m de altitude), Formoso do Rio Preto-BA (11° 02’ 53” Sul, 45°
11° 35” Oeste, 490m de altitude) e Porto Nacional-TO (10° 42” 28” Sul, 48° 25” 01” Oeste, 212m de
altitude), no periodo de outubro de 2009 a marco de 2010. As linhagens utilizadas pertencem ao
Programa de Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Uberlandia.O
delineamento experimental foi de blocos completos casualizados (DBC) com trés repeticdes, sendo
avaliados 24linhagens de soja (UFU 501, 502, 503,504, 505, 506, 507, 508, 509, 510, 511, 512, 513,
514, 515, 516, 518, 519, 520, 521, 522, 523, 524 e 525) de ciclo semitardio/tardio e como padréao
comparativo quatro cultivares de soja (BRSMG Garantia, UFUS Impacta, UFUS Imperial e Msoy
8787). Cada parcela foi composta de quatro linhas de 5,0 m de comprimento, espacadas de 0,45 m,
totalizando 9 m?. Quando as plantas estavam em estadio R8, procedeu-se a colheita manual, nas duas
linhas centrais de cada parcela eliminando-se 0,50 m de cada extremidade da parcela. As plantas
colhidas foram trilhadas e os gréos secos até que atingissem 13% de umidade. O peso total obtidofoi
transformado para produtividade em kg ha*. Nos resultados de produtividade foi aplicada a analise
de variancia, sendo os gendtipos agrupados pelo teste de Scott Knott, ao nivel de 0,05 de
significancia. Utilizou-se o programa computacional Genes. Resultados e Discussdo: O desempenho
produtivo das linhagens de soja de ciclo semitardio/tardio foi influenciado peloslocais de cultivo. De
maneira geral, as médias mostraram que 0s genotipos apresentaram maior desempenho produtivo em
Bom Jesus-Pl, exceto as linhagens UFU 501 e 525 e as testemunhas Garantia e MSOY 8787, que
foram mais produtivas quando semeadas em Balsas (MA). Observou-se que o genoétipo UFU 501
obteve maior performance nos quatro locais estudados (Formoso do Rio Preto, Chapadinha, Porto
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Nacional e Balsas), enquanto que os gendtipos UFU 505, UFU 521, Garantia e MSOY 8787 foram
superiores em trés locais (Chapadinha, Porto Nacional e Balsas). Como p6de ser observado nos
resultados,0 desempenho de um gendtipo em um local pode ndo ser o0 mesmo observado em local
diferente, devido a interagdo genotipos x locais. Dessa forma, 0s ensaios regionais sdo fundamentais
nos programas de melhoramento de soja, pois permitem identificar cultivares especificas mais
adaptadas a ambientes particulares e que, consequentemente, apresentem maior desempenho
produtivo. Conclusdo: Os gendtipos de ciclo semitardio/tardio que apresentaram maior desempenho
produtivo foram UFU 501, UFU 505, UFU 521,Garantia e MSQOY 8787.

Palavras-chave: melhoramento genético; Glycine max; produtividade de soja.
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Introducdo: A demanda global por areas cultivadas com cultivares de soja (Glycine max) tem
ganhado grande importancia devido a sua ampla utilizacdo na alimentagcdo humana e animal, e por
ser relevante na economia internacional e nacional. No mercado mundial, o Brasil tem desenvolvido
programas de pesquisas que visam a producdo de cultivares cada vez mais produtivas e adaptadas as
diferentes condi¢cbes edafoclimaticas. O uso extensivo de uma ou mais cultivares estreitamente
relacionadas tem levado a perda da diversidade genética. Além disso, estudos de variabilidade
genética ttm demonstrado que o germoplasma brasileiro tem base genética estreita, tendo originado
de poucos ancestrais, 0 que prejudica a existéncia de medidas de protecdo contra problemas como
pragas ou doencas. Em um programa de melhoramento, 0s genitores que sdo selecionados para
constituir o bloco de cruzamentos para posterior obtencdo de populagdes segregantes, devem
expressar maior dissimilaridade genética para 0s caracteres de interesse, pois assim irdo proporcionar
maior possibilidade de recuperar constituicbes genéticas superiores. Neste sentido, estudos de
diversidade genética sdo essenciais em um programa de melhoramento genético, com intuito de
estabelecer critérios de selecdo de genitores. Assim, objetivou-se neste trabalho determinar a
dissimilaridade genética entre sete cultivares de soja, com base em caracteres fenotipicos da semente
e avaliar a contribuicdo relativa dos caracteres da semente para a diversidade genética da soja.
Metodologia: Avaliaram-se 7 cultivares de soja (UFUS-Guara, UFUS-Vila Rica, UFUS-Carajas,
UFUS-Tapajés, UFUS-Xavante, UFUS-Impacta e UFUS-Milionaria) quanto aos caracteres
fenotipicos quantitativos e multicategdricos da semente. Com auxilio de um paquimetro digital
avaliaram-se o comprimento (C), a largura (L) e a profundidade (P) da semente e o comprimento do
hilo. Posteriormente foram determinados os indices dado pela razéo C e L; razéo entre C e P; e razdo
entre P e L. Por andlise visual determinaram-se a cor do hilo e o brilho do tegumento da semente.
Utilizando o Programa GENES, procedeu-se o calculo da distancia genética utilizando a distancia
Euclidiana para os dados quantitativos e o indice de dissimilaridade para os dados multicategoricos.
Posteriormente, ambas as matrizes de distancia genética foram somadas e, em seguida, procedeu-se
ao agrupamento de otimizacdo de Tocher e o método hierarquico da ligacdo media intragrupo
(UPGMA). Resultados e Discussdo: A existéncia de variabilidade genética para todos os caracteres
fenotipicos estudados permitiu identificar as cultivares mais dissimilares. As distancias genéticas
entre as cultivares oscilaram de 2,25 a 6,80. Um corte significativo em 70% de dissimilaridade no
dendrograma UPGMA permitiu separar as cultivares de soja em quatro grupos, ao passo que o
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método de Tocher resultou em trés grupos. Os agrupamentos de Tocher e UPGMA classificaram
como constituintes de um unico grupo e, que, portanto possuiam maior similaridade genética as
cultivares UFUS-Xavante, UFUS-Impacta e UFUS-Tapajés. Um segundo grupo foi constituido pelas
cultivares UFUS-Guara e UFUS-Carajas. J& as cultivares UFUS-Vila Rica e UFUS-Milionéria
constituiram grupos isolados pelo agrupamento de Tocher e pelo método UPGMA. O caréter
comprimento da semente contribui em 49,10% para a dissimilaridade genética em soja. Conclusdes:
Concluiu-se que caracteres fenotipicos da semente sdo Uteis em estudos de diversidade genética da
soja, sendo as cultivares UFUS Carajas e UFUS Vila Rica as mais dissimilares e que o comprimento
da semente promoveu maior contribuicao para diversidade genética da soja.

Palavras-chave: Glycine max, Variabilidade, Melhoramento Genético.
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Introducéo: Os programas de melhoramento genético de soja destacam-se pela busca incessante de
gendtipos que apresentem alto potencial produtivo, adaptados a diferentes ambientes e resistentes a
doencas, como a ferrugem asidtica (Phakopsora pachyrhizi). Entretanto, o ganho genético no
desenvolvimento de gendtipos superiores e estaveis sdo desafiadores, em virtude da similaridade
genética de muitos materiais. Desta forma, o estudo da diversidade genética e sua utilizacdo por meio
de caracteres fenotipicos representa uma técnica auxiliar de grande importancia nos programas de
melhoramento genético, pois fornece informacGes Uteis na utilizacdo dos recursos genéticos
disponiveis e auxilia na escolha de genitores para constituir blocos de cruzamentos. Dentre as
metodologias para estudos de divergéncia genética destaca-se os métodos de agrupamento que
utilizam a distancia generalizada de Mahalanobis como medida de dissimilaridade. Os métodos
hierarquicos e os de otimizagdo sdo empregados em grande escala pelos melhoristas de plantas. Os
objetivos do trabalho foram avaliar diversidade genética entre genétipos de soja com base em
caracteres fenotipicos, determinar a importancia dos caracteres fenotipicos para dissimilaridade
genética em soja e indicar genitores para combinacGes mais promissoras para produzir populac6es
segregantes em programa de melhoramento de soja com énfase a resisténcia a ferrugem asiatica.
Metodologia: O experimento foi conduzido na Fazenda Capim Branco, Uberlandia - MG. Os
tratamentos foram constituidos por 15 gendtipos de soja, tendo 3 testemunhas (BRS 7560, MSOY
6101 e TMG 801). O delineamento experimental utilizado foi o de blocos ao acaso com quatro
repeticbes. As parcelas foram compostas de 4 linhas de plantas de soja com 5 metros de
comprimento, com espagamento na entrelinha de 0,50 metros. As avaliagdes ocorreram no estadio de
florescimento e maturidade da soja, analisando os seguintes caracteres agrondmicos: nimero de dias
para o florescimento (NDF); numero de dias para a maturidade (NDM); altura de planta no
florescimento (APF); altura de planta na maturidade (APM); altura da insercdo da 1° vagem (AIPV);
nimero de ndés na haste principal no florescimento (NNF); nimero de nds na haste principal na
maturidade (NNM). A distancia genética entre todos os pares de gendtipos foi estimada por meio da
distancia generalizada de Mahalanobis. Foram aplicados o metodo de agrupamento aglomerativo
UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic Averages) e 0 método de Tocher, com
auxilio do programa computacional Genes. Resultados e discussdo: Com base na distancia
generalizada de Mahalanobis, verificou-se que a maior e menor dissimilaridade genética ocorreu
entre os pares gendétipos UFUS 27 e BRS 7560; UFUS 26 e UFUS L24, onde as distancias foram de
255,96 e 4,23, respectivamente. No método de Tocher ocorreu o agrupamento dos genétipos de soja
em quatro grupos distintos. Quando adotado o método hierarquico de agrupamento da distancia
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média (UPGMA), verificou-se a formacéo de cinco grupos. Nas duas metodologias, observou-se que
a linhagem UFUS 27 formou um grupo unitério, indicando ser o genotipo mais divergente dos
demais. Ainda, os métodos UPGMA e Tocher apresentaram 73% de semelhanca no padrdo de
agrupamentos dos genotipos de soja. Constatou-se que o numero de dias para florescimento e
maturidade foram os caracteres agronémicos que mais contribuiram para a diversidade genética dos
genotipos de soja, com 27% e 32,44%, respectivamente. Pelos agrupamento foi possivel identificar
genitores divergentes Uteis para hibridacdes para formacéo de populacbes segregantes. Conclusdes:
O numero de dias para o florescimento e maturidade foram os caracteres que mais contribuiram para
a dissimilaridade genética entre gendtipos de soja. As hibridacdes BRS7560 x UFUS27; BRS7560 X
UFUS139; TMG801 X UFUS27 e TMG801 X UFUS Riqueza sdo promissoras para obtencdo de
populagdes segregantes com variabilidade superior.

Palavras-chave: Glycine max. Variabilidade. Melhoramento Genético.
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Introducéo: O grande desafio do melhoramento genético do algodoeiro é o desenvolvimento de
cultivares que manifestem todas as caracteristicas em niveis 6timos, o que se busca por meio de
ganhos genéticos continuos. Nesse aspecto, a analise de divergéncia genética se destina a
identificacdo de genitores adequados, visando a obtengdo de hibridos com maior efeito heterdtico,
para a sintese de populacGes segregantes. Objetivou-se, neste trabalho, avaliar a divergéncia genética
entre 22 genotipos de algodoeiro de fibra branca, utilizando a produtividade de algoddo em caroco,
rendimento e caracteristicas tecnologicas da fibra, a fim de possibilitar a escolha de genitores que, a
partir de hibridacdes, viabilizem a formacdo de populacGes segregantes com desempenho superior a
obtencdo de novas cultivares. Metodologia: Foram avaliados 22 genétipos de algodoeiro derivados
de cruzamentos biparentais. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados
(DBC) com trés repeticdes e parcela experimental composta de quatro linhas de cinco metros
espagadas de um metro. Os caracteres avaliados foram rendimento de pluma (RP) (%), produtividade
de algoddo em carogo (PROD) (kg ha), obtidos com base na colheita e pesagem dos capulhos e
pluma da area util da parcela e as caracteristicas tecnoldgicas da fibra foram determinadas no
aparelno HVI (High Volume Instrument): indice micronaire (IM), maturidade da fibra (MF),
comprimento da fibra (UHM) (mm), uniformidade de comprimento (UC) (%), indice de fibras curtas
(IFC) (%), resisténcia (RES) (gf/tex) e alongamento (ALONG). A diversidade genética entre os
genotipos foi avaliada pelos métodos UPGMA, Vizinho mais proximo e agrupamento de Tocher, e
as medidas de dissimilaridade foram determinadas pela distancia de Mahalanobis. Todas as analises
foram realizadas com o Programa Genes (Aplicativo computacional em genética e estatistica).
Resultados e discussdo: Pelos dendrogramas obtidos pelos métodos UPGMA e vizinho mais
proximo ao realizar um corte a 42,5% e 26% de dissimilaridade, respectivamente, porcentagens
significativas pelo teste de Mojema, 0s genétipos foram distribuidos em trés grupos. O coeficiente de
correlacdo cofenética foi de 0,88 para 0 método UPGMA e de 0,99 para o vizinho mais préximo,
indicando que a representagdo grafica para cada método esta de acordo com as dissimilaridades entre
os pares de gendtipos. Com relacdo ao agrupamento pelo método de Tocher, fundamentado na matriz
de dissimilaridade expressa pelas distancias de Mahalanobis (D?), ocorreu a distribuicdo dos
gendtipos em dois grupos, um a menos que os outros dois métodos. ConclusBes: Os caracteres
produtividade de algodao em caroco, rendimento de pluma e caracteristicas tecnoldgicas da fibra séo
eficientes no estudo de diversidade genética de algodoeiro de fibra branca. O uso desses caracteres
permitiu detectar significativa variabilidade genética entre os gendtipos de algodoeiro. Hibridacdes
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entre 0s gendtipos 17 e 20 sdo promissoras para obtencdo de populagdes segregantes com
variabilidade genética superior.

Palavras-chave: divergéncia genética, multivariada, Gossypium hirsutum.
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Introducdo: O Brasil é o segundo maior produtor mundial de soja, Glycine max (L.) Merrill, e esta
leguminosa ocupa lugar de destaque na pauta de exportacdo. O bom desempenho da cultura deve-se
principalmente a grande quantidade de cultivares melhoradas existentes e adaptadas a todas as
regides do pais. O conhecimento da diversidade genética e a relacdo entre cultivares melhoradas séo
de grande importancia para o melhoramento das culturas. A diversidade genética assegura medidas
de protecdo contra problemas futuros, como pragas ou doencas e fornece uma base para ganhos
genéticos. O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade genética de gendtipos de soja, com um
conjunto de marcadores microssatélites selecionados na literatura, para utilizar como base de
informacdo em novos cruzamentos. Metodologia: Os marcadores microssatélites utilizados no
estudo foram selecionados tomando-se por base artigos de diversidade genética, priorizando-se 0s
mais polimérficos e, também, a distribuicdo em diferentes grupos de ligacdo e cromossomos da soja,
sendo as sequéncias obtidas pelo site http://soybase.com. Os marcadores microssatélites utilizados
foram: Satt 317, Satt 436, Satt 233, Satt 191, Satt 197, Satt 487, Satt 180, Satt 309 e Satt 178. O
DNA foi extraido pelo método CTAB modificado, a partir de material foliar de 35 linhagens de soja.
Os produtos de PCR foram visualizados em gel de agarose corado com brometo de etideo. Com os
dados obtidos da analise molecular, obteve-se o contetdo de informagéo polimorfica (PIC) de cada
loco microssatélite e este foi avaliado por meio da frequéncia de alelos. A distancia genética entre 0s
pares de genotipos foi estimada utilizando o complemento do indice ponderado pelo nimero de
alelos como medida de dissimilaridade. Todas as analises foram realizadas utilizando o Programa
Computacional em Genética e Estatistica (GENES). Resultados e Discussdo: Nove marcadores
amplificaram 26 alelos, oscilando entre dois e quatro alelos por loco, com média de 2,88. O
microssatélite (Satt 233), (Satt 317, Satt 436, Satt 191, Satt 487, Satt 180, Satt 309 e Satt 178) e (Satt
197) apresentaram dois, trés e quatro alelos, respectivamente. A frequéncia alélica variou de 0,08 a
0,80 quando foram utilizados os primers Satt 178 e Satt 487. O valor de contetdo de informacéo
polimorfica (PIC), que reflete a frequéncia e diversidade alélica entre os genotipos estudados, variou
entre 0,29 (Satt 178) a 0,66 (Satt 197) com média de 0,44. O célculo da probabilidade de identidade
ao acaso e as probabilidades de exclusdo ao acaso indicam se duas amostras possuem ou héo o
mesmo genotipo. Assim, essas informacfes permitem que as estratégias de condugdo dos
experimentos de melhoramento de soja sejam conduzidas de maneira a obter sucesso com a selecéo
de novas variedades. Conclusdes: Nove marcadores amplificaram 26 alelos. O maior valor obtido de
PIC foi de 0,66 para o primer Satt 197. Ha diversidade genética entre os gendétipos analisados.

-
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Introducdo: A soja (Glycine max L. Merrill) € uma leguminosa originaria da China que hoje é
amplamente cultivada no Brasil e cada safra agricola aumenta sua producdo. O estabelecimento e
ampla adaptacdo da soja brasileira, se deve ao melhoramento genético, que desenvolve novas
cultivares, com alto desempenho produtivo e tolerantes aos fatores bidticos e abidticos. Nesse
sentido, para assegurar o continuo ganho de selecdo é necessario a existéncia de variabilidade
genética. Esta, por sua vez, pode ser criada e ampliada por meio da selecdo de genitores divergentes.
Objetivos: Avaliar a dissimilaridade genética e agrupar linhagens de soja, para fins de
estabelecimento de orientacdo de melhoristas na selecdo de genitores. Metodologia: Avaliaram-se
15 genotipos de soja, sendo 14 linhagens e uma cultivar comercial do Programa de Melhoramento da
Universidade Federal de Uberlandia (UFU Guard) como testemunha. Adotou-se o delineamento de
blocos completos casualizados com 3 repeticdes. As parcelas experimentais foram constituidas por 5
linhas de plantas de soja, com 5 metros de comprimento com espacamento de 0,5 tudo. Avaliaram-se
0s caracteres agrondmicos: numero de dias para o florescimento, nimero de dias para maturidade,
altura planta no florescimento, altura planta na maturidade, altura de insercdo de primeira vagem,
numero de nos na haste principal, numero total de vagens e produtividade de grdos. As analises
estatisticas foram realizadas no Programa Genes. Resultados e Discussdo: Pela distancia genética,
estimada por Mahalanobis, verificou-se que oscilou de 1,73 a 104,27, indicando assim, ampla
divergéncia genética, com a possibilidade de selecionar genitores contrastantes para constituir blocos
de cruzamentos futuros, no programa de melhoramento de soja da UFU. O agrupamento do Tocher
dividiu os genotipos em 15 grupos. Utilizando de representacdo grafica adotando as duas primeiras
variaveis canonicas, verificou-se que onde os genotipos foram separados em 4 grupos, concordando
com o método de agrupamento de Tocher. Conclusdes: Foi possivel concluir que o cruzamento de
gendtipos pertencentes a grupos distintos e que apresentem concomitante alto desempenho produtivo
permitem hibridacdes que maximizam a variabilidade genética.

Palavras-chave: Glycine max, melhoramento, hibridacdes.
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Introducdo: As leguminosas, como a soja, devem se adaptar morfoldgica e fisiologicamente as
diversas condi¢es ambientais para determinar a sua competitividade e produtividade. A

disponibilidade de radiacdo solar é um dos fatores que mais limitam o crescimento e
desenvolvimento das plantas. Toda energia necessaria para a realizacdo da fotossintese, processo que
transforma o CO, atmosférico em energia metabdlica, é proveniente da radiacdo solar. O objetivo
deste trabalho foi avaliar a eficiéncia fotossintética de cultivares de soja provenientes do programa de
melhoramento genético da Universidade Federal de Uberlandia. Metodologia: O experimento foi
conduzido em condicdes de casa de vegetacdo localizada na Fazenda Capim Branco da UFU, cujas
coordenadas séo 18°52'51.85"S 48°20'34.71"0 e 808 metros de altitude. Os tratamentos foram
constituidos de sete cultivares de soja: UFUS Guarani, UFUS Milionaria, UFUS Tupi, UFUS Vila
Rica, UFUS Impacta, UFUS 107 e UFUS Carajas, dispostos em delineamento de blocos completos
casualizados, com trés repeticdes. A semeadura manual foi realizada no dia 27 de abril de 2013, com
densidade de trés sementes por vaso, 0s quais foram desbastados posteriormente a emergéncia,
permanecendo apenas uma plantula por vaso. As plantas se desenvolveram por 50 dias apés a
emergéncia, quando entdo foram realizadas as medicOes, durante a fase de florescimento das plantas
(R1 e R2), em um dos foliolos da primeira folha trifoliolada completamente desenvolvida do terco
superior da planta a partir do apice. Cada bloco foi avaliado na data de 22 de junho de 2013, entre 8
as 9 horas, 10 as 11 horas, 13 as 14 horas e 15 as 16 horas, de forma a manter as condicdes
ambientais homogéneas durante a avaliacdo de cada bloco. A temperatura média e a umidade relativa
externas no momento das avaliagcdes foram de 22,2°C e 57,5% (8 as 9 h), 29,4°C e 45% (10 as 11 h),
33,6°C e 32% (13 as 14 h), 34,2°C e 30% (15 as 16 h). Para as medig¢des foi utilizado um analisador
de gases no infravermelho (IRGA), marca L.MAN, modelo LCPro-SD (ADC BioScientific Ltd.,
Great Amwell, UK), para obtencdo da taxa fotossintese de assimilacdo de CO, (A), condutancia
estomatica (gs), taxa de transpiracdo (E), concentracdo interna de CO2 (Ci), temperatura da folha
(Tleaf) e PAR no plano da folha (Qleaf). Foram calculadas as seguintes relacdes: A/E (eficiéncia
instantanea do uso de agua), A/gs (eficiéncia intrinseca do uso de agua) e A/Ci (eficiéncia
instantanea de carboxilacdo). Foram realizadas andlises de variancias e teste Tukey (P<0,005) com
auxilio do software Sisvar. Resultados e Discussdo: Em todas as medidas realizadas as cultivares
ndo apresentaram diferenca estatistica entre si, ja os periodos de coleta de dados diferiram, sendo
apresentado maior A, E, gs, Tleaf, Qleaf, A/E, A/gs e A/Ci de 10 as 11 h e de 13 as 14 h. Importante
frisar que no periodo de floracdo as plantas apresentam elevada atividade fisioldgica, onde os 6rgaos


mailto:paulo.felici@hotmail.com

&YBIOTEC

reprodutivos sdo considerados o principal dreno. A Ci foi maior na primeira coleta de dados (8 as 9
h) quando comparada as outras trés coletas, pois em uma situacdo onde a taxa fotossintética (A) é
considerada maior a concentragdo interna de CO? (Ci) tende a ser menor, existindo uma relagio
inversamente proporcional entre Ci e A. Conclusdes: Em condi¢Ges ambientais controladas, as
cultivares mostraram capacidades fotossintéticas iguais entre si, ndo sendo possivel diferencia-las por
esta variavel. O horério 6timo para coleta de dados ocorreu entre 10h e 14h, dessa forma em
experimentos futuros ndo ha necessidade de realizar medic&o no primeiro e ultimo horério.

Palavras-chave: trocas gasosas, variabilidade genética, Glycine max.
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Introducdo: A diversidade genética é um fator essencial para obter efeitos heterdticos e ganhos
genéticos. Estudos de diversidade genética sdo importantes ferramentas para identificacdo das
melhores combinacgdes hibridas em programas de melhoramento. Uma analise importante para 0s
programas de melhoramento genético é a importancia relativa dos caracteres na quantificacdo da
diversidade genética entre genotipos possibilitando o descarte daquelas de menor contribuicdo em
estudos posteriores. O objetivo deste trabalho foi de determinar a contribuicdo relativa da
produtividade de algoddo em caroco, rendimento de fibra e caracteristicas tecnoldgicas da fibra para
estudos de diversidade genética do algodoeiro. Metodologia: O experimento foi conduzido no
municipio na fazenda Capim Branco, pertencente a Universidade Federal de Uberlandia, Uberlandia-
MG, na safra 2012/2013. Avaliou-se 22 gen6tipos de algodoeiro de fibra branca em delineamento
experimental de blocos completos casualizados (DBC) com trés repeticdes. A parcela experimental
constituiu-se de quatro linhas de cinco metros espacadas de um metro. Considerou-se como area util
as duas linhas centrais. Os caracteres avaliados foram rendimento de pluma (RP) (%), produtividade
de algoddo em carogo (PROD) (kg ha), obtidos com base na colheita e pesagem dos capulhos e
pluma da area util da parcela e as caracteristicas tecnoldgicas da fibra foram determinadas no
aparelno HVI (High Volume Instrument): indice micronaire (IM), maturidade da fibra (MF),
comprimento da fibra (UHM) (mm), uniformidade de comprimento (UC) (%), indice de fibras curtas
(IFC) (%), resisténcia (RES) (gf/tex) e alongamento (ALONG). Foi determinada a contribuicéo
relativa dos caracteres para quantificacdo da diversidade genética entre gendétipos pela Metodologia
de Sing (1981). As anélises estatisticas foram realizadas com o Programa Genes. Resultados e
Discussdo: O carater que mais contribuiu para explicar a diversidade genética entre gendtipos de
algodoeiro de fibra branca foi o indice de fibras curtas (IFC) com 40,10%, seguido dos caracteres
rendimento de pluma (RDP) e uniformidade de comprimento (UC), com 13,17% e 11,49%
respectivamente. A produtividade de algoddo em carogo (PROD) (3,19%) foi o carater que menos
contribuiu para a diversidade genética, por ser um carater governado por muitos genes e muito
influenciado pelo ambiente no geral ndo ha correspondéncia entre as avaliacfes, mas apesar da sua
baixa contribuicdo em estudos de diversidade genetica, a produtividade de algoddo em carogco € um
dos principais caracteres utilizados em programas de melhoramento genético na selecdo de gendtipos
superiores. Os demais caracteres apresentaram baixa contribuicdo, demonstrando pequena
importancia nos estudos de diversidade genética do algodoeiro de fibra branca. Conclusdes: indice
de fibras curtas e rendimento de pluma foram os caracteres que mais contribuiram para a diversidade
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geneética entre genotipos de algodoeiro de fibra branca.

Palavras-chave: variabilidade entre genoétipos, Gossypium hirsutum, melhoramento genético.
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Introducdo: A soja € uma cultura de destaque no cenério agricola brasileiro. O aumento na
produtividade do grdo e a expansdo das fronteiras agricolas sdo resultado da obtencdo de novos
cultivares cada vez mais produtivos e adaptados a diferentes regides do pais. Os Programas de
Melhoramento Genético de Soja tém papel essencial no desenvolvimento de genotipos com
produtividades superiores aos materiais ja conhecidos. Assim, as analises multivariadas sao as mais
indicadas nos estudos da dissimilaridade genética. Para quantificar as medidas de dissimilaridade sdo
consideradas as diferencas morfoldgicas, fisioldgicas e produtivas dos gendétipos com base em
distancias genéticas, tais como a distancia generalizada de Mahalanobis (D?). Assim, o objetivo deste
trabalho foi identificar a dissimilaridade entre os genotipos de soja e indicar a contribuicéo relativa
dos caracteres agrondmicos nessa dissimilaridade. Metodologia: O experimento foi conduzido no
municipio de Ituverava-SP, georeferenciado em 47° 47> W ¢ 20° 20’ S, altitude de 631 m, em
Latossolo Vermelho-Amarelo. O delineamento experimental foi o de blocos completos casualizados
com 3 repeticdes e 22 gendtipos do Programa de Melhoramento de Soja da Universidade Federal de
Uberlandia. Cada parcela foi constituida de 4 linhas de plantas de soja de 5 m de comprimento,
espacadas de 0,5 m entre si. Os caracteres avaliados foram o numero de dias para floracdo, nimero
de dias para maturacéo, altura de planta na floracdo, altura de planta na maturacéo, altura de insercéo
da primeira vagem e produtividade de grdos. Com base nas medias dos caracteres avaliados, a
distancia generalizada de Mahalanobis (D?) foi utilizada como medida de dissimilaridade entre os
pares de linhagens. A contribuicdo relativa de cada caractere avaliado foi determinada pelo método
de Singh. Resultados e Discussdo: A medida de dissimilaridade deve garantir ao melhorista
seguranga na selecdo de genitores para 0os cruzamentos. A amplitude das distancias entre 0s
gendtipos estudados indica a existéncia de dissimilaridade entre eles. A amplitude das distancias
entre 0s genotipos indica a existéncia de dissimilaridade. A distancia minima ocorreu entre UFU 8 e
UFU 15 (D? = 0,000113) e a maxima entre UFU 17 e UFUS Emgopa 316 (D? = 25,00) sendo
portanto as linhagens mais divergentes. A avaliagdo da contribuicédo relativa dos caracteres indicou
que a produtividade de gréos € a caracteristica de maior expressividade para a divergéncia genética
com 19,37%. Por outro lado, o numero de dias para o florescimento, com 12,08%, foi o caractere que
menos contribuiu. A produtividade de grdos é de fundamental importancia no melhoramento, uma
vez que a escolha de genitores com maior produtividade pode resultar em linhagens de elevado
potencial produtivo. Conclus@es: Existe dissimilaridade genética entre os genotipos estudados e o
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caractere que teve maior expressividade para essa divergéncia € a produtividade de graos, devendo
por isso ser priorizado na escolha de progenitores em programas de melhoramento genético de soja.

Palavras-chave: Glycine max; caracteres agronémicos; distancia genética.
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Introducéo: A soja [Glycine max (L.) Merrill] é originaria das regiGes temperadas da China,
possuindo ampla adaptacdo aos climas subtropicais e tropicais. E considerada uma das mais
importantes leguminosas em funcdo do grande interesse econémico decorrente dos elevados teores
de proteina (40%) e 6leo (20%) dos grdos e da produtividade da cultura. O desenvolvimento de
material genético apropriado para as diversas areas produtoras no pais tem sido um dos fatores
responsaveis pelo progresso da soja. O desenvolvimento de cultivares é feito, principalmente, a partir
da hibridacdo entre um grupo de gendtipos elites, geneticamente divergentes. O melhor
conhecimento da diversidade genética é valioso para a utilizacdo, conservacao e gerenciamento dos
recursos genéticos. Estudos sobre diversidade genética tém sido empregados para identificar
combinacbes hibridas superiores aos progenitores, bem como avaliar a evolucdo de plantas,
identificar conjunto génico mais amplo e a viabilidade de cruzamentos. Para avaliar a diversidade
entre individuos, as caracteristicas fenotipicas tém sido utilizadas em técnicas biométricas
multivariadas. O presente trabalho teve como objetivo avaliar a diversidade genética em soja de ciclo
precoce. Metodologia: O experimento foi conduzido numa area experimental no municipio de
Monte Alegre-Pl na safra 2012/2013. Os tratamentos foram constituidos por 13 linhagens de soja de
ciclo precoce, sendo, duas cultivares: UFUS Carajas e UFUS Tikuna e onze linhagens desenvolvidas
pelo Programa de Melhoramento de soja da Universidade Federal de Uberlandia. O delineamento
experimental empregado foi o de blocos completos casualizados, com trés repeticbes. As parcelas
foram constituidas por quatro fileiras de planta de soja com 5,0 m de comprimento e espacadas de
0,50 m entre si. A area Gtil de cada parcela foi de 4,0 m?, consistindo de duas linhas centrais,
desprezando-se, como bordadura, 0,50 m nas extremidades e as duas linhas laterais. Na area util de
cada parcela, amostrando-se aleatoriamente cinco plantas, foi determinado o nimero de dias para o
florescimento e maturidade, a altura de planta no florescimento e maturidade, nimero de nds na
haste principal, altura de inser¢do de primeira vagem, numero de vagens, o indice dado entre a razéo
entre a altura de planta no florescimento e maturidade, que determina o tipo de crescimento e em
toda area util da parcela, a produtividade de gréos. Utilizando-se todos os caracteres quantitativos foi
determinado a medida de distancia genetica pela dissimilaridade de Mahalanobis. Foram aplicados
0s metodos de agrupamento do vizinho mais distante e o de ligacdo media entre grupos (UPGMA).
As analises estatisticas foram realizadas no programa Genes. Resultados e Discussdo: A correlacdo
cofenética do método vizinho distante e UPGMA foram respectivamente de 0,64 e 0,65, significativa
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ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste t. Quanto a divergéncia genética apresentada pelo método
de agrupamento UPGMA ao realizar um corte em torno de 60% de distancia notou-se uma divisao
dos genotipos em trés grupos, sendo o grupo | formado pelas linhagens: UFUS Tikuna, UFUS13,
UFUS3, UFUS5, UFUS Carajas, UFUS2, UFUS4, UFUS9,e o grupo Il pela linhagem UFUS10 e 0
grupo Il pelas linhagens: UFUS7, UFU8, UFUS11, UFUS12. O agrupamento dos genoétipos pelo
método vizinho mais distante promoveu agrupamento similar ao método UPGMA quanto a formacéo
de grupos entre gendtipos mais divergentes, com excec¢do da linhagem UFU 10 aonde ela fez parte
do grupo Il. Pelo padrdo de agrupamento, pode-se indicar a selecdo de genitores divergentes, pelo
cruzamento entre genotipos pertencente a grupos distintos. Conclusdo: As linhagens estudadas
apresentaram variabilidade genética, onde o cruzamento entre as linhagens do grupo | com as do
grupo Il é promissor para incremento de divergéncia genética, e a linhagem UFUS 10 de acordo com
0 método UPGMA ¢ a mais divergente em relacéo as linhagens avaliadas.

Palavras-chave: Glycine max. diversidade genética, linhagens.
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Introducdo: O melhoramento genético da soja foi uma das principais contribuicdes que permitiram
a expansdo da cultura no Brasil. Embora os estudos de divergéncia genética sejam importantes, as
avaliacGes de campo ainda sdo necessarias para a fenotipagem e atuam de forma complementar tanto
na selecdo de genotipos superiores quanto na adocdo de estratégias de melhoramento para a
introgressdo de genes de interesse em cultivares comerciais. Como o conhecimento da variabilidade
fenotipica entre os genotipos sdo fundamentais para o melhoramento de plantas objetivou-se, neste
trabalho, avaliar a variabilidade fenotipica de 35 genétipos de soja, com potencial de serem
utilizados como genitores em programas de melhoramento genético, por meio de caracteres
agrondmicos. Metodologia: O trabalho foi conduzido em uma area experimental localizada na
Fazenda Capim Branco (18°52’S; 48°20°W e 805m de altitude), pertencente a Universidade Federal
de Uberlandia, no municipio de Uberlandia — MG. Foram avaliadas 35 linhagens de soja em
delineamento de blocos completos casualizados com trés repeticdes. A parcela experimental
constituiu-se de duas linhas de plantas de soja, com quatro metros de comprimento e espagadas em
0,5 metros. Os caracteres agrondmicos avaliados foram: altura da planta na floracdo (APF), altura da
planta na maturidade (APM), nimero de dias para a floracdo (NDF), nimero de dias para a
maturidade (NDM), altura de insercdo da primeira vagem (AIPV), numero total de vagens (NTV) e
produtividade de grdos (PROD). Os resultados foram submetidos a analise de variancia pelo teste F
(P < 0,05) e as médias avaliadas pelo teste de Skott Knott a 5% de probabilidade. Resultados e
Discussao: Com excecdo da AIPV, constatou-se a existéncia de variabilidade fenotipica em todos os
caracteres agronémicos avaliados (APF, APM, NDF, NDM, NTV e PROD), conforme indicou o
teste Scott Knott com a formacéo de diferentes grupos. O numero de grupos gerados oscilou entre
um para o caractere AIPV a quatro para o NDM. Para o caractere NTV houve a formacdo de dois
grupos com maior média (84,77) para a progénie G9, seguido da G28 (79,22). A progénie com
menor fase vegetativa foi a G31 com 41 dias para o florescimento e o que atrasou para iniciar a fase
reprodutiva foi a G3 com 53 dias. Considerando-se a APF e a APM, as maiores alturas foram obtidas
pelas progénies G18 (52,40 cm) e G33 (78,20 cm), respectivamente. Esses caracteres tém grande
influéncia no acamamento da planta. A AIPV variou entre 7,20 (G11) a 16,53 cm (G18), porém para
a maioria das progénies avaliadas, o resultado obtido ficou proximo da faixa ideal (10 — 15 cm) para
colheita mecanizada com o minimo de perdas pela barra de corte. Quanto ao NDM a progénie mais
precoce foi a G11 com 110 dias e a mais tardia a G3 com 139 dias, sendo que a G11 se mostrou
superior a G3, uma vez que apresentou precocidade, que ¢ um dos objetivos dos programas de
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melhoramento e maior PROD (5608,89 kg ha*) 23,93% superior a essa. A progénie G22 apresentou
o maior rendimento, 5884,44 kg ha®, 38,41% superior & média obtida de 4251,30 kg ha™.
Conclusdo: Houve variabilidade fenotipica entre as progénies avaliadas. A progénie G11 foi
superior para maioria dos caracteres agrondmicos avaliados.

Palavras-chave: Glycine max, selecdo de genitores, fenotipagem.
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Introducdo: A soja (Glycine max L. Merrill), € uma das espécies produtoras de grdos de maior
importancia socioeconémica mundial. No Brasil, o melhoramento genético da cultura foi
impulsionada a partir de 1997, quando foi sancionada a Lei n°. 9456, que trata da protecdo de
cultivares. A protecdo de uma cultivar, é concedida pelo certificado de protecdo, emitido pelo
Servico Nacional de Protecdo de Cultivares, desde que seja comprovado a distinguibilidade,
homogeneidade e estabilidade, pelos testes de DHE. Essa diferenciacdo é feita respeitando uma
margem minima de descritores especificos de cada espécie. Hoje, utiliza-se 37 descritores na
diferenciacdo dos cultivares de soja, contudo, € necessario ampliar a lista dos descritores, dado que
0s mesmos estdo insuficientes para distinguir as cultivares, devido a base genética estreita. A
diversidade genética é primordial nos programas de melhoramento genético, e pode ser determinada
com uso de caracteres fenotipicos analisado por estatisticas multivariadas. As medidas de
dissimilaridade sdo técnicas usadas nos estudos de divergéncia genética, seu conhecimento é
importante uma vez que propicia reunir informagdes sobre a semelhanga ou diferenga entre dois ou
mais gendtipos. O presente trabalho teve como objetivos, avaliar a existéncia de variabilidade
genetica em caracteres fenotipicos em soja da fase vegetativa para fins de distinguibilidade de
cultivares e avaliar a distdncia genética entre cultivares de soja com base em caracteres fenotipicos
da fase vegetativa. Metodologia: O experimento foi conduzido em uma casa de vegetacédo localizada
na Fazenda Capim Branco (18°52°S; 48°20°W e 805m de altitude), pertencente a Universidade
Federal de Uberlandia. Os tratamentos foram constituidos por 12 cultivares de soja (UFUS
Milionaria, UFUS Carajas, UFUS Riqueza, UFUS Capim Branco, UFUS Guarani, UFUS Impacta,
UFUS Xavante, UFUS Vila Rica, UFUS Guara, UFUS Tupi, Msoy 8866 e TMG 803). Adotou-se 0
delineamento inteiramente casualizado, com trés repeticdes. Cada unidade experimental foi
constituida por cinco plantas, cultivadas em vasos de plasticos de 1 dm preenchidos com substrato
(1/3 matéria organica e 2/3 solo). Avaliaram-se comprimento de hipocoétilo, comprimento de
epicétilo, comprimento e largura folha unifoliolada, coeficiente da largura da folha unifoliolada,
comprimento do peciolo da 1? folha trifoliolada, comprimento do primeiro internd, comprimento da
raque do foliolo terminal da 12 folha trifoliolada, nimero de nos e altura de planta. Todas as medidas
foram feitas com o auxilio de um paquimetro digital. As analises estatisticas foram realizadas
Programa Genes. Para todos os caracteres detectou-se existéncia de variabilidade genética ao nivel
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de 1% de probabilidade pelo teste F. Resultados e Discussdo: Verificaram-se coeficientes de
determinacdo genotipico predominantemente elevados, que oscilaram de 58,21% até 97,07%, nos
caracteres comprimento de hipocétilo e comprimento de epicétilo, respectivamente. Pela anélise
discriminante de Anderson, verificou-se que todos os caracteres quantitativos da fase vegetativa
permitiram diferenciar as 12 cultivares de soja, uma vez que a classificacdo das mesmas foram 100%
corretas, evidenciando desta maneira, a utilidade destes caracteres como descritores adicionais de
soja. Pela distancia generalizada de Mahalanobis (D?) observaram-se UFUS Riqueza e UFUS
Milionaria foram as mais proximas geneticamente, com valor de D? de 23,23, a0 passo que as
cultivares mais divergentes geneticamente foram UFUS Guara e M-Soy 8866, com D? de 205,66.
Conclus6es: Os caracteres comprimento de hipocoétilo, comprimento de epicétilo, comprimento da
folha unifoliolada, coeficiente da largura da folha unifoliolada, comprimento do peciolo da 12 folha
trifoliolada, comprimento do primeiro internd, comprimento da raque do foliolo terminal da 12 folha
trifoliolada, numero de nos e altura de planta permitiram diferenciar cultivares de soja, sendo Uteis
como descritores adicionais e em estudos de diversidade genética.

Palavras-chave: Glycine max, descritores e diversidade genética.
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Introducdo: De acordo com dados levantados pelo Inca (Instituto Nacional de Cancer do Ministério
da Saude) o cancer é a segunda maior causa de morte por doencas no Brasil, perdendo apenas para as
doencas cardiovasculares. A mesma estatistica € observada em varios paises do mundo. Uma das
aplicacbes mais importantes de complexos metalicos na clinica médica é no tratamento do cancer. O
complexo cis-diamindicloroplatina(ll), conhecido como cisplatina, é largamente utilizado no
tratamento de diversos tipos de cancer como o testicular, ovariano e carcinoma pulmonar. Além dos
efeitos colaterais, como nefrotoxicidade e incompatibilidade clinica com outras drogas,
simultaneamente usadas na poliquimioterapia, 0 aparecimento da resisténcia celular a cisplatina sdo
considerados como inconvenientes do uso de tal medicamento. Este quadro nos coloca um grande
desafio que é o desenvolvimento de novos agentes antitumorais. Os objetivos do trabalho foram
avaliar in vitro e in vivo o potencial antitumoral de dois complexos metalicos de cobre(ll):
[Cu(dox)(phen)]?* e [Cu(phen)2]**, onde dox = doxiciclina e phen = 1,10-fenantrolina. Metodologia:
Para 0s experimentos in vitro utilizamos 1x10° células do carcinoma ascitico de Ehrlich, com
diferentes concentracdes dos complexos, para determinacdo da IC50. Para 0s experimentos com
modelo animal do tumor ascitico de Ehrlich, utilizamos o camundongo Balb-C com 5 semanas de
idade. O experimento consistiu da inoculagdo intraperitoneal (i.p.) de 1x10° células do tumor de
Ehrlich nos camundongos. No dia seguinte ao indculo, iniciamos o tratamento com PBS (controle) e
os complexos [Cu(dox)(phen)]?* 8mg/kg de massa corporal; [Cu(dox)(phen)]?* 1mg/kg de massa
corporal; e o [Cu(phen)2]** 1mg/kg de massa corporal. O tratamento foi feito a cada 2 dias até o0 11°
dia. A massa dos animais também foi monitorada a cada 2 dias até o 16° dia de experimento. No 9°
dia o aumento do tumor foi observado (aumento da cavidade abdominal). O tempo total do
experimento foi de 30 dias (o ultimo animal morreu no 29° dia). Resultados e Discussdo: Com 0s
estudos in vitro confirmamos que 0s compostos sao citotoxicos para as células de Ehrlich, mesmo em
baixas concentragdes (3,15 e 4,2 umol L), como demonstrado anteriormente, na linhagem celular
K562 (1,93 e 2,59 umol L?). Nos estudos in vivo houve diferenca significativa (p < 0,0001) na taxa
de sobrevivéncia entre os diferentes grupos. O complexo [Cu(phen)z]?* mostrou-se toxico in vivo,
causando a morte dos camundongos em um tempo inferior ao do grupo controle. O complexo
[Cu(dox)(phen)]?* aumenta a sobrevida dos animais nesse modelo ascitico, diminuindo o
crescimento do tumor, mesmo na concentracdo de 1mg/Kg de massa corporal. Conclusdo: Estes
resultados sdo muito importantes, abrindo perspectiva para a utilizagdo do complexo
[Cu(dox)(phen)]?* no tratamento do cancer.

Palavras-chave: Complexos metalicos, antitumorais, Tumor de Ehrlich.
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Introdugdo: A nanotecnologia tem permitido o desenvolvimento de tecnologias que geram
beneficios, principalmente na area biomédica. Alguns fungos do género Phoma possuem a
capacidade de sintetizar nanoparticulas de prata (NPs-Ag) que tém apresentado atividade
antibacteriana. No presente trabalho, com o intuito de avaliar tal propriedade, cepas das bactérias
Escherichia coli, Staphylococcus aureus e Pseudomonas aeruginosa foram testadas quanto a
sensibilidade em relacdo as NPs-Ag produzidas pelos fungos Phoma eupyrena e Phoma putaminum.
Metodologia: As nanoparticulas foram sintetizadas a partir da adi¢éo de nitrato de prata (AgNO3) ao
meio de cultura de células fungicas de Phoma eupyrena e Phoma putaminum. As NPs foram
caracterizadas por espectrofotometria de absorcdo dptica. Apds a prévia caracterizacdo, as bactérias
E. coli, S. aureus e Ps. aeruginosa foram semeadas em placas de petri contendo meio Mueller
Hinton. Para a verificacdo da atividade antimicrobiana das NPs, foram feitos ensaios microbiolégicos
utilizando o método de discos de difusdo, nos quais foram adicionados diferentes quantidades da
solucéo de nanoparticulas (5, 10 e 15 uL). Foi realizado um controle negativo adicionando aos discos
uma solucdo de nitrato de prata. As placas foram incubadas a 37°C e ap6s 24 horas os halos de
inibicdo foram medidos. Resultados e Discussdo: Observou-se nos espectros de absor¢do Optica das
solucdes purificadas das duas culturas fungicas, uma banda localizada em torno de 430 nm. Esta
banda é associada com a vibrag&o coletiva dos elétrons livres em ressonancia com a luz, confirmando
a presenca de nanoparticulas de prata nas solugdes. As NPs-Ag produzidas pelas duas espécies de
fungo do género Phoma avaliadas no presente trabalho, apresentaram atividade bactericida a qual
pode ser observada por meio da formacdo de zonas de inibi¢do no cultivo bacteriano. As trés
linhagens de bactérias patogénicas submetidas ao teste mostraram-se susceptiveis a acdo das NPs.
Foi observado um aumento no tamanho dos halos diretamente proporcional a quantidade de NPs
adicionadas aos discos de difusdo. N&o foi observada formagéo de zona de inibi¢do nos discos com
AgNOg, confirmando que tal propriedade é dependente da organizacdo nanoparticulada do agente.
Conclusfes: A biossintese de nanoparticulas de prata a partir de fungos € uma forma sustentavel,
facil e econébmica, podendo ser um grande atrativo para as industrias farmacéuticas, pois a mesma é
capaz de eliminar a adicdo de agentes toxicos utilizados na sintese convencional. Além disso, visto
que as bactérias mostraram-se sensiveis as NPs Ag, as mesmas poderdo auxiliar no desenvolvimento
de novos agentes antimicrobianos, trazendo uma promissora alternativa para o tratamento de
infeccdes por bactérias multirresistentes. Posteriormente ao trabalho iniciado, estudos futuros se
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fazem necessarios para a avaliacdo sinérgica entre as nanoparticulas de prata e antibidticos
convencionais.

Palavras-chave: Nanoparticulas de prata, Phoma sp., Atividade bactericida.
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Introducéo: Os avancos da nanotecnologia tém permitido um aumento dos estudos biotecnoldgicos
voltados para o desenvolvimento de novos materiais, produtos e processos como, por exemplo, a
elaboracdo de formulagdes vacinais, biofarmacos, testes de diagndstico, bioimagem, cosméticos,
dentre outros. O universo das nanoparticulas (NPs) tem crescido rapidamente e, de modo geral, sabe-
se muito pouco sobre a biodisponibilidade, biodegradabilidade e toxicidade desses novos
nanomateriais, sendo necessarios cada vez mais estudos para garantir que as mesmas sejam utilizadas
de forma segura em testes futuros “in vivo”. Esse trabalho teve por objetivo avaliar “in vitro” a
viabilidade celular de macro6fagos murinos quando expostos a diferentes concentraces de nanotubos
de carbono de parede multipla (MWCNT) funcionalizados com grupamentos carboxila (COOH) e
quantum dots (QD) de tamanhos méagicos (MSQDs) core-shell(CS) de CdSe/CdS funcionalizados
com grupamento hidroxila (OH), por meio da metabolizacdo do sal tetrazolico MTT por enzimas
mitocondriais. Trata-se de um método colorimétrico sensivel e quantitativo que mensura o
metabolismo celular, proliferacdo e estado de ativacdo das células. Metodologia: Os MSQDs-CS-
OH foram sintetizados via solucdo aquosa e suas propriedades Opticas foram investigadas pelas
técnicas de espectroscopia de absorcdo dptica (AO) e de florescéncia (FL). Os MWCNT-COOH
utilizados nos ensaios foram sintetizados pelo método de Deposicdo Quimica de Vapor, foram
caracterizados por microscopia eletrénica de transmissdo. A linhagem celular J774-A1 foi cultivada
em meio RPMI 1640 suplementado com 10% de soro fetal bovino (FBS) e 0,1% de gentamicina
(GIBCO, 10 mg/mL), em atmosfera de 5% de COza 37°C. Apoés a obtencdo de 80% de confluéncia,
as celulas foram removidas utilizando tripsina, ressuspendidas em meio completo esubmetidas a
centrifugacdo.As células foram semeadas em placas de 96 pogos a uma densidade de 1x10°
celulas/pogo. Apos incubagcdo por 4 h para adesdo, as células foram tratadas com diferentes
concentragdes de nanotubos de carbono (MWCNT) e MSQDs-CS de CdSe/CdS-OH 1ug/ml,
10pg/ml e 50pg/ml e permaneceram em cultura por 24 h. Foi realizado um controle negativo
composto somente por células cultivadas nas mesmas condi¢des, porém, sem exposicdo as
nanoparticulas. A quantidade de células viaveis em cada poco foi determinada pela absorbancia do
solubilizado formazan, medida a um comprimento de onda de 570 nm (Placa Thermo, TP-Reader).
Todos os ensaios foram conduzidos em triplicata e as analises estatisticas foram feitas por meio de
um teste de variancia utilizando-se o Software GrapPad Prism 5.0. Resultados e Discussdo: Os
espectros de absorcdo dptica e fluorescéncia dos MSQDs-CS de CdSe/CdS-OH confirmaram a
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formacédo dos MSQDs com tamanhos em torno de 1.50 nm e um amplo intervalo de luminescéncia,
que permite a visualizacdo desses QDs em diferentes canais de deteccdo, variando do verde ao
vermelho.Ao final do processo foram obtidos nanotubos de carbono de multiplas paredes
funcionalizados com grupamentos carboxila, com pureza aproximada de 95%, comprimento médio
de 600 nm e poucos defeitos cristalinos. Foi possivel observar em nosso teste de citotoxicidade
aguda (verificada no periodo de 24h) que dentro da faixa de concentracdo avaliada, 0s MWCNTSs
mostraram-se ndo citotoxicos. No caso dos MSQDs-CS de CdSe/CdS-OH observamos uma queda
significativa (p <0,05) na viabilidade dos macrofagos, contudo, somente quando expostos a maior
concentracdo avaliada. Sendo assim, em concentracdes abaixo de 50ug/ml este nanomaterial também
podera ser utilizado com sucesso sem prejuizo para as células e consequentemente, para 0s animais.
Conclustes: Nossos dados mostram uma avaliacdo preliminar e, portanto, estudos futuros seréo
necessarios para uma avaliacdo mais detalhada com outras concentracbes de nanoparticulas e
diferentes tempos de incubacdo. Assim, poderemos determinar melhores condi¢bes de tratamento
para os futuros testes “in vivo”.

Palavras-chave: Nanotubos de Carbono, Quantum dots, Citotoxicidade.
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Introducéo: Nanotubos de carbono (NTC) tém sido amplamente utilizados em pesquisas da area da
saude como carreadores de drogas e em terapias experimentais, entretanto pouco se sabe sobre seus
efeitos toxicoldgicos. NTCs sdo estruturas tubulares formados por uma ou mais folhas de grafeno
enroladas possuindo diametro nanométrico e com comprimento variando até a ordem de microns.
Nanotubos podem ser basicamente de dois tipos: parede simples (SWCNT) ou paredes multiplas
(MWCNT). Esses materiais possuem caracteristicas fisicas e quimicas que os tornam atrativos para
ligacdo de diferentes compostos, dentre eles, farmacos de interesse médico, fazendo parte de um
novo campo do conhecimento aplicado & satde: a nanomedicina. Tais possiveis aplicacfes devem-se
ao fato dos nanotubos de carbono conseguirem atravessar barreiras bioldgicas e interagirem com
receptores, organelas e diversas biomoléculas intracelulares. Entretanto, a citotoxicidade relacionada
a esses nanomateriais carece de maiores estudos. De uma maneira geral, nanotubos de carbono
funcionalizados sdo dispersos em meio aquoso sem, contudo estarem completamente solubilizados.
Posto que uma parte desses nanotubos dispersos ndo consegue atravessar as membranas celulares a
citotoxicidade relacionada tem se mostrado relativamente baixa. Para se avaliar a real toxicidade de
NTC e, por conseguinte, determinar um indice de citotoxicidade a 50% (ICso) faz-se necessaria a
solubilizacdo destes NTCs, favorecendo assim uma maior captagdo intracelular dos nanotubos. Desta
forma, esta pesquisa se propde avaliar a citotoxicidade de MWNTCs funcionalizados e solubilizados
em agua sobre queratindcitos humanos. Metodologia: Funcionalizacdo: MWCNT foram adicionados
a uma solucdo de &cido nitrico e &cido sulfarico (Sigma-Aldrich PA) para serem funcionalizados em
um microondas (Start Synth — Microwave Labstation) a 550 W por 15 minutos, de acordo com o
protocolo padréo. Solubilizagdo: 5mg MWCNT funcionalizados foram adicionados em 100mL de
agua destilada e em seguida, passaram por 3 ciclos de ultrassonificacdo em ultrassom de ponta, a
20kHz, 15 minutos cada, com intervalos de 1 minutos entre os ciclos. Logo apo6s, a solucéo foi
autoclavada para garantir uma solugédo estéril. Caracterizacdo da solucdo: foram realizadas analises
espectrofotométricas da solu¢cdo no comprimento de onda variando entre 350 a 1000nm no
equipamento Varioskam em duas diluicdes de analise. Analise termogravimétrica (TGA) foi
executada de acordo com protocolo padrdo e comparada a analise termogravimétrica inicial do NTC
funcionalizado. Ensaio de ICso: foram utilizados queratindcitos humanos da linhagem HaCat
semeadas em placa multi-pogos de 96W com densidade de inoculacdo de 5x107 células/pogo. As
concentragdes de teste utilizadas foram 0,25ug, 0,50ug, 0,75ug, 1,0pg, 1,549, 2,0ug, 3,0ug, 5,0ug.
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Foi utilizado ensaio colorimétrico com MTT(5mg/mL) para os intervalos de tempos de 24, 48 e
72hs. A densidade Optica foi determinada no comprimento de onda de 570nm. Resultados e
Discussdo: A andlise de espectrometria sugere que 0s nanotubos contidos na solu¢cdo mantiveram
seu pico caracteristico de estrutura tubular. A TGA da solugdo ndo apresentou diferencas com a TGA
inicial, aparentemente os nanotubos ndo perdem sua caracteristica original em decorréncia dos ciclos
de ultrassonificacdo. Os resultados do ensaio de ICso mostraram que ndo houve morte celular
acentuada em nenhuma das concentracOes testadas. Nao houve diferenca entre as concentracées em
72hs, indicando que nas concentragdes avaliadas os nanotubos de carbono mostram-se adequados
para experimentacdo in vitro bem como sugerem biocompatibilidade com o tecido normal.
Conclustes: Maiores estudos sdo necessarios para se alcancar a ICsp de MWCNT solubilizado
utilizando-se concentracdes maiores gque as investigadas nesse estudo.

Palavras-chave: nanotubos de carbono, citotoxicidade e queratindcitos
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Introducdo: A paracoccidioidomicose € uma micose granulomatosa endémica no Brasil causada
pelo fungo dimoérfico Paracoccidioides brasiliensis. A doenca esta associada com fatores sociais e
econémicos, sendo frequente em populacGes rurais. Estima-se que nas regides endémicas, nas quais
vivem aproximadamente noventa milhdes de pessoas, pelo menos dez milhGes podem ser infectadas
anualmente. Embora a maioria ndo apresente manifestacdes clinicas, 2% dos infectados acabam
desenvolvendo a doenca, geralmente evoluindo para o ébito. A importancia de um diagndstico
preciso e rapido desta micose pode facilitar a pronta iniciacdo da terapéutica especifica a fim de
evitar tanto a aumento da lesdo pulmonar quanto a disseminacdo do fungo para outros 6rgaos e o
desenvolvimento de fibrose. Além disso, como trata-se de uma infeccdo persistente, muitos pacientes
acabam desistindo da continuidade do tratamento com quimioterapia antiflngica. Desse modo, um
método rapido de diagnostico poderia auxiliar também na etapa de acompanhamento dos pacientes.
Nos Ultimos anos, 0 uso de nanoparticulas de ouro tem se mostrado como uma opg¢ao promissora
para o desenvolvimento de novos testes de diagndstico. Entre os tipos de nanoparticulas empregadas,
0s nanobastbes de ouro (AuNRs), devido as suas caracteristicas Opticas peculiares, conferidas por
seu tamanho e forma, apresentam grande potencial. O objetivo deste trabalho é desenvolver e avaliar
a eficacia de um sistema de detecgdo de proteinas do patdgeno Paracoccidioides brasiliensis
utilizando nanobastdes de ouro funcionalizados com antigenos e anticorpos para fins de diagndstico,
tendo em vista que esses nanobastdes séo fortes candidatos a construcdo de nanobiosensores com alta
sensibilidade e alto potencial biotecnologico. Metodologia: Para tanto, os AuNRs foram
funcionalizados, com o uso de reagentes intermediarios, com o antigeno X e o anticorpo Y. Foram
testadas trés plataformas diferentes de funcionalizacdo empregando cisteamina, acido lipdico e
polietilienoimina. Resultados e discussdo: O acoplamento foi confirmado por meio de
espectroscopia de UV-visivel, e em seguida foi testada uma abordagem experimental adicionando-se
a solucdo os correspondentes anticorpos e antigenos ligantes, com posterior comprovacdo da
associacao por espectroscopia de UV-visivel, na qual uma alteracdo do perfil de absorcdo dptica
caracteristica dos AuNR foi observada, havendo deslocamento do comprimento de onda de absorcéao
méaxima dos picos analisados. Os resultados preliminares demonstraram o potencial de uso dos
AuUNR funcionalizados como ferramenta de diagnostico para a paracoccidiodomicose. Conclusdes:
Testes posteriores serdo realizados para o estabelecimento dos fatores sensibilidade e especificidade
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desse biossensor, possibilitando o seu uso em ensaios com sorotecas de pacientes positivos e futura
adaptacdo para fins de comercializacéo.

Palavras-chave: Diagndstico, Paracoccidioidomicose, Nanobastdes de ouro.
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Introducdo: A Dengue € transmitida pelo mosquito Aedes Aegypti e é causada pelo Dengue virus da
familia Flaviviridae. Nos ultimos anos, infecgdes por este virus tém se tornado uma epidemia de
proporcoes globais. E, dados recentes estimam que mais de 100 milhdes de casos de dengue ocorrem
ao ano em todo o planeta, e que cerca de 3 bilhdes de pessoas encontra-se em risco eminente de
serem infectadas em 100 paises. Além disso, medidas de prevencdo de doencgas geralmente se
concentram no controle do vetor ou na utilizagdo de vacinas para imunizagdo. Entretanto, o
desenvolvimento de uma vacina para Dengue capaz de combater 0s quatro sorotipos e 0 combate ao
vetor nem sempre se mostram eficientes. Uma alternativa seria um diagnostico precoce e preciso da
dengue, possibilitando a clinica adequada e oportunas intervengdes para prevenir a morbidade grave
e a mortalidade. Neste contexto, novos materiais com propriedades quimicas e fisicas peculiares, tais
como 0s nanotubos e carbono e, especialmente, ou nanoparticulas de ouro (AuNPs) tém sido
utilizadas como biomarcadores. Estas nanoparticulas tém propriedades fisico-quimicas Unicas, tal
como a oscilacdo coletiva dos elétrons chamada de ressonancia plasménica, que podem ser
facilmente ajustadas. Assim, a deteccdo de biomoléculas como proteinas e anticorpos ligados as
AUNPs pode ser feita a partir do seu espectro de absor¢do. Dessa forma, o objetivo deste estudo é
desenvolver e analisar a eficidcia de metodologias de funcionalizagdo de nanoparticulas com
anticorpos especificos anti-DENV e anti-flavivirus e a ligacdo dos mesmos aos antigenos.
Metodologia: Para isso, hibridomas foram cultivados em meio RPMI 1640 e depois disso, foram
privados de nutrientes em cultura para a produgdo dos anticorpos e o sobrenadante coletado para
posterior purificacdo das imunoglobulinas. Ja as nanoparticulas foram funcionalizadas com acido
lipbico, cisteamina e polietilenoimina e, posteriormente, com anticorpos. Resultados e Discussao:
Um deslocamento do comprimento de onda foi observado a cada funcionalizacdo, se comparado com
AuUNPs ndo funcionalizados e caracterizados anteriormente. Os resultados foram analisados através
da leitura de sua ressonancia de plasmon em espectrdmetro de varredura UV-Vis. Conclusdes:
Assim, sugere-se que as nanoparticulas de ouro podem ser utilizadas para um diagndstico de baixo
custo de producdo. E ser ainda mais rapido, preciso e pratico que as técnicas ja existentes.
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Observacéo: Os anticorpos utilizados foram omitidos propositalmente para fins de protegéo
intelectual.
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Introducdo: Sintese verde € o nome comum dado as rotas de sintese relativamente atoxicas, que
utilizam reagentes quimicos biodegradaveis e de custo baixo para sintetizar nanomateriais, tendo
com a fonte primaria ou iniciador da rota, um organismo bioldgico ou alguma de suas partes. Sendo
assim, a possibilidade de utilizacdo de extratos vegetais como agentes redutores para sintese de
nanoparticulas de prata (NPAg) torna-se bastante promissora. Caryocar brasiliensis Camber,
conhecido popularmente como pequizeiro, € uma espécie nativa do bioma Cerrado com importancia
econdmica regional consideravel. O objetivo do presente estudo foi avaliar as propriedades opticas,
estruturais e bioldgicas de nanoparticulas de prata (Ag-NP) sintetizadas utilizando extrato aquoso das
folhas de C. brasiliensis. Metodologia: As CBAg-NPs (nanoparticulas de prata produzidas a partir
de extrato de C. brasiliensis) foram sintetizadas incubando o extrato aquoso das folhas de C.
brasiliensis (10 mg/mL) e AgNO3 (1 mM) em duas condicGes distintas, a 25°C por 24h (condicdo 1)
e a 75°C por 3h (condicdo 2). A sintese foi monitorada por espectrofotometria na regido do visivel
(450 nm). Apos a sintese, as CBAg-APs obtidas tiveram suas caracteristicas avaliadas por
espectrofotometria de absorcdo, espalhamento de luz dinamico, potencial Zeta de superficie e
microscopia de forca atbmica; e suas possiveis atividades citotoxicas foram investigadas in vitro.
Foram realizados ensaios de concentracdo inibitéria minima do crescimento (MIC) contra bactérias
(Escherichia coli - ATCC 25922) e leveduras (Candida albicans - ATCC 90028); e ensaio de
viabilidade celular por MTT (brometo de 3-[4,5-dimetil-tiazol-2-il]-2,5-difeniltetrazolio) em células
de fibroblastos (NIH3T3) e cancer de mama murino (4T1). Resultados e Discussdo: As CBAg-NPs
sintetizadas nas condi¢bes 1 e 2 apresentaram formas esféricas e tamanhos manométricos com
didmetros médios de 59,0 + 1,99 e 59,2 + 2,09, indice de polidispersividade de 0,461 + 0,012 e
0,385+0,053, e estabilidade coloidal moderada de -24,3 + 3,4 e -22,1 + 0,7 mV, respectivamente.
Ensaios de viabilidade in vitro sdo passos cruciais em investigacbes nanotoxicologicas que visem a
elucidar a possivel resposta celular a um potencial agente toxico. As CBAg-NPs inibiram o
crescimento de E. coli e C. albicans nas concentragdes equivalentes a prata livre de 8 uM e 64 uM,
respectivamente. As CBAg- NPs (25 uM) também diminuiram significativamente a viabilidade de
células de cancer de mama (4T1) e fibroblasto (NIH3T3), em 25% e 15% respectivamente, apos 24
horas de exposi¢do. Conclusdo: Um metodo em uma Unica etapa, eco-amigavel e de custo baixo foi
desenvolvido para produzir Ag-NPs utilizando extrato de folhas de pequizeiro e essas NPs
apresentaram forma esférica, tamanho reduzido e propriedades antibacterianas, antifingicas e

antitumorais.
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Introducdo: A anaplasmose bovina é uma infeccdo intraeritrocitiria causada por uma bactéria
denominada Anaplasma marginale, em que 0s sintomas sdo anemia severa e alta taxa de aborto em
bovinos. Consequentemente, hd um prejuizo para as industrias de laticinios e carnes. Atualmente, o
diagnostico da anaplasmose é baseado na observacdo de sinais clinicos e muitas vezes sao
necessarios exames adicionais, como microscopia 6ptica de esfregacos de sangue ou procedimentos
de diagndstico sorolégico/molecular. Dentro desse contexto, observa-se uma necessidade do
desenvolvimento de métodos de identificacdo mais rapidos, praticos e sensiveis. Entre as diversas
nanoparticulas que tém sido utilizadas em biossensoriamento, os nanorods (nanobastdes) de ouro
(GNRs) tem se destacado por apresentarem propriedades Opticas especificas e altamente adequadas
para uso em plataformas diagnosticas e de imagem. Recentemente, 0 nosso grupo de pesquisa
selecionou peptideos miméticos da proteina MSP1A que compbe a membrana da bactéria A.
marginale contendo o motivo critico STSSxL, essencial para o reconhecimento por anticorpos
especificos presentes no soro de animais infectados. Neste trabalho foi desenvolvido um biossensor
por meio do uso destes peptideos sintéticos conjugados aos nanorods de ouro, como elementos de
reconhecimento para o diagnéstico da Anaplasmose Bovina. Metodologia: Os GNRs foram
sintetizados pelo método de crescimento mediado por semente. ApOs a sintese, a solucdo de
nanorods foi submetida a um processo de purificacdo por meio de sucessivas centrifugacdes para a
retirada das nanoparticulas geradas de tamanhos inadequados e do excesso de surfactante (CTAB).
Ao final, os nanorods foram redispersos em agua deionizada e entdo, caracterizados por técnicas
como microscopia eletrbnica de transmissdo (TEM) e espectroscopia UV-vis. Para o
desenvolvimento dos biossensores, GNRs foram covalentemente conjugados ao peptideo sintético
Aml (STSSQLGGGSSTSSQLGGGSSTSSQL) previamente selecionados por Phage Display por
meio de um agente de acoplamento (EDAC) e um agente estabilizador (NHS) que foram utilizados
para formar um éster ativo, que, em seguida, reagiu com 0s grupos amino presentes nos peptideos.
Resultados e Discussdo: Foi possivel observar por meio das analises de TEM que ap0s 0 processo
de purificacdo, obtivemos uma amostra de nanorods de ouro monodispersa com alta qualidade e
livre de impurezas. O espectro de absor¢do dptica no UV-Vis revelou os dois picos caracteristicos
dos GNRs referentes as frequéncias de ressonancia em que os elétrons de condugdo na superficie das
nanoparticulas estdo em oscila¢do coletiva (plasmon), o que confirma a qualidade da sintese. O pico
maximo de absorcdo foi de ~730 nm e corresponde ao plasmon longitudinal das NPs. A conjugacéo
dos peptideos sintéticos foi confirmada com sucesso por meio de um deslocamento (shift)
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significativo nos picos de absorcdo caracteristicos dos nanorods, detectado por espectroscopia UV-
Vis utilizando apenas 2 pL da solucdo. Conclusdes: Esperamos detectar eficientemente anticorpos
presentes no soro de animais infectados, com base nessa resposta distinta dos espectros de plasmon
dos GNRs para eventos de ligacdo de alvos - peptideos e anticorpos. Este trabalho representa um
passo importante para o desenvolvimento de novas plataformas de biossensoriamento baseadas em
nanotecnologia - sondas de nanorod. Além de realcar a potencial aplicacdo de nanoparticulas no
cenario biomédico, tal tecnologia também podera ser adaptada a partir da simples substituicdo dos
antigenos (peptideos) e, por conseguinte, utilizada no diagndstico de outras patologias.
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