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RESUMO

Nesta pesquisa foi utilizada técnicas de andlise em silica de seqiliéncias genéticas da erva- mate,
cha verde, café¢ arabica, café canephora e laranja para estudar a diversidade genética e
similaridade dessas espécies, bem como suas relacdes filogenéticas. foram utilizadas as
ferramentas de bioinformatica, como o NCBI/BLAST e o MEGA, para identificar as
similaridades de seqliéncias e criagdo da arvore filogenétca das espécies analisadas. A espécie
utilizada como base ¢ a erva-mate para valorizar esta espécie que representa um papel importante
para o Brasil pois possui muitos beneficios e oportunidades econdmicas para quem a planta e
atua na sua produgdo para o chd, o tereré e o chimarrao além de varias outras possibilidades de
utilizagdo. Foi escolhida uma sequéncia alvo que no caso foi escolhida de forma aleatéria que
foi a “carboxylase” (gene rbcL) da Ilex Paraguariensis e das outras espécies para poder
analisar a similaridade e proximidade entre elas usando Filogenia. A andlise em silica de
seqliéncias genéticas ¢ uma técnica importante para a pesquisa em biologia molecular e
pode fornecer informacdes valiosas sobre a diversidade genética e evolugcdo das espécies.
Esse trabalho trata da importancia do uso das ferramentas da bioinformatica para a
analise de dados genéticos, bioquimicos e de biologia molecular. A bioinformatica ¢ uma linha de
pesquisa que envolve aspectos multidisciplinares € que surgiu a partir da utilizagdo de
ferramentas computacionais para a analise de dados genéticos. Ela envolve a unido de
diversas linhas de conhecimento, como a ciéncia da computagdo, a engenharia de
softwares, a matematica, a estatistica e a biologia molecular, e tem como finalidade
principal desvendar a grande quantidade de dados que vem sendo obtida através de sequéncias de
DNA e proteinas. A bioinformadtica tem um papel fundamental na compreensdo da evolucdo e
diversidade genética de uma espécie e de suas relacdes filogenéticas com outras espécies,
contribuindo para a pesquisa em biologia molecular e para a valorizacdo de culturas importantes
como a da erva-mate nome cientifico “/lex Paraguariensis”, cha verde “Camellia sinensis”, café
“Colffea arabica" e “Colffea canephora" e laranja “Citrus sinensis”.
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1 INTRODUCAO

A introdugdo deve ser breve e conter. Justificar o problema estuda de seqiiéncias; de
orma clara, utilizando-se fontes bibliograficas. O ultimo paragrafo deve conter os objetivos do
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trabalho realizado. As citagcdes do resumo expandido devem seguir o modelo de ABNT.

A llex Paraguariensis, mais conhecida como erva-mate, ¢ uma espécie vegetal de grande
importancia econdmica e cultural em diversas regides do mundo, especialmente na América do
Sul. Seu consumo ¢ associado a diversos beneficios para a satide, como agdo antioxidante,
aumento da capacidade cognitiva e melhora da funcdo cardiovascular (SOUZA, 2013). Através
do estudo de sua filogenia, propriedades genéticas e similaridades com outras espécies, ¢ possivel
ampliar o conhecimento sobre suas propriedades e as espécies que tem mais proximidade, e
buscar novas possibilidades de beneficios e cultivos. Para isso, a bioinformatica se apresenta
como uma importante ferramenta de pesquisa, permitindo analisar dados genéticos e moleculares
e realizar estudos comparativos entre diferentes espécies.

A justificativa do trabalho ¢ que a llex Paraguariensis, mais conhecida como erva- mate, ¢
uma espécie vegetal de grande importancia econdmica e cultural em diversas regides do mundo,
especialmente na América do Sul com muitas possibilidades de estudos genéticos (DEBAT et.
al., 2014). Através do estudo de sua filogenia, propriedades genéticas e similaridades com outras
espécies, como a Camellia sinensis e a Coffea ardbica, ¢ possivel ampliar o conhecimento sobre
suas propriedades e buscar novas possibilidades de beneficios e cultivos. Para isso, a
bioinformatica se apresenta como uma importante ferramenta de pesquisa, permitindo analisar
dados genéticos e moleculares e realizar estudos comparativos entre diferentes espécies.

O objetivo geral do trabalho ¢ analisar a similaridade de uma sequéncia alvo que no caso
foi escolhida de forma aleatoria que foi a “carboxylase” (gene rbcL) da Ilex Paraguariensis com
o mesmo gene de algumas espécies conhecidas por seus beneficios como o café, o cha verde e a
laranja e analisar as proximidades entre elas indicando com quais a erva-mate ¢ mais proxima
com relagdes as outras. Os objetivos especificos sdo:

e Realizar uma revisdo bibliografica sobre as qualidades e beneficios da llex Paraguariensis,
Camellia sinensis, Coffea arabica, Coffea canephora e Citrus sinensis.

e Investigar a filogenia entre as espécies analisadas.

e Utilizar ferramentas de bioinformatica para explorar possiveis semelhancas e diferencas
entre as espécies analisadas.

2 MATERIAIS E METODOS

Os Materiais e Métodos (ou metodologia) deve ser conciso, mas coeso € coerente, de
modo que o leitor entenda e possa reproduzir os procedimentos utilizados.

O método utilizado para buscar e analisar as seqiiéncias genéticas de proteinas das
espécies estudadas envolveu o uso de ferramentas de bioinformatica, como o banco de dados
online UniProt e NCBI/BLAST, e para uma pesquisa mais especifica foi inserido os nomes das
espécies e uma funcdo quimica, no caso, “carboxylase”. A ferramenta NCBI/BLAST foi usada
para encontrar sequéncias similares e cruzamento entre elas. A ferramenta MEGA-X foi usada
para fazer a analise da similaridade de sequéncias usando o algoritmo Clustalw e também a
criacdo da arvore filogenética usando Maximum Likelihood Estimation (MLE), que corresponde
ao algoritmo de maxima verossimilhanga, que ¢ um método para estimar os parametros de um
modelo estatistico. Assim, a partir de um conjunto de dados e dado um modelo estatistico, a
estimativa por méaxima verossimilhanga estima valores para os diferentes pardmetros do modelo.

As buscas pelas sequéncias foram feitas no site do NCBI (National Center for
Biotechnology Information) localizado em https://www.ncbi.nlm.nih.gov/. O NCBI ¢ o Centro
Nacional de Informagdes sobre Biotecnologia promove o avango da ciéncia e da saude,
fornecendo acesso a informagdes biomédicas e gendmicas (NCBI, 2024).
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O BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) é uma Ferramenta bésica de pesquisa de
alinhamento local, que encontra regides de similaridade entre sequéncias biologicas. O programa
compara sequéncias de nucleotideos ou proteinas com bancos de dados de sequéncias e calcula
a significancia estatistica (BLAST, 2024).

O software de Andlise Genética Evolutiva Molecular (MEGA) amadureceu para conter
uma grande colegdo de métodos e ferramentas de evolugcdo molecular computacional. Aqui,
descrevemos novas adi¢des que tornam o MEGA um produto mais abrangente ferramenta para
construir arvores temporais de espécies, patdgenos e familias de genes usando métodos rapidos
(Molecular Evolutionary Genetics Analysis (MEGA), 2024). O MEGA possui métodos para
estimar tempos de divergéncia e intervalos de confianca sdo implementados para usar
densidades de probabilidade para calibracdo restrigdes para datagdo de nds e datas de
amostragem de sequéncia para analises de datacao de dicas (TAMURA; STECHER; KUMAR,
2021)

De acordo com Barnes (2007), a fun¢ao da bioinformatica ¢ essencial para a interrogacao
eficaz de dados genéticos e gendmicos, bem como da maioria dos outros dados biologicos. Isso
torna a experiéncia em bioinformdtica um pré-requisito para a eficacia da genética. A
especializacdo em bioinformatica ndo ¢ mistério; as ferramentas de bioinformadtica certas,
juntamente com uma mente curiosa € vontade de experimentar (requisitos fundamentais para
qualquer cientista, bioinformatico ou ndo), podem gerar confian¢a e competéncia no tratamento
de dados de bioinformdtica num espago de tempo muito curto.

As arvores filogenéticas nada mais sdo que a representagdo da historia evolutiva de uma
espécie. Essas representacdes devem ser lidas da base para as pontas, sendo a base a histéria mais
antiga e as pontas a historia mais recente daquele tdxon (SANTOS, 2024).

A erva-mate ¢ um chd de ervas feito a partir das folhas e galhos da planta llex
paraguariensis. As folhas sdo desidratadas no fogo e depois mergulhadas em 4agua quente ou fria
para fazer a infusdo. A iguaria pode proporcionar diversos beneficios a saude, como melhorar o
desempenho atlético e o foco e ainda ajudar a perder peso e diminuir o risco de doenga cardiaca
(ZANIN,2022).

Segundo Prosdocimi (2007), podemos considerar a bioinformatica como uma linha de
pesquisa que envolve aspectos multidisciplinares e que surgiu a partir do momento em que se
iniciou a utilizagdo de ferramentas computacionais para a analise de dados genéticos,
bioquimicos e de biologia molecular.

A bioinformatica envolve a unido de diversas linhas de conhecimento — a ciéncia da
computacdo, a engenharia de softwares, a matematica, a estatistica e a biologia molecular — e tem
como finalidade principal desvendar a grande quantidade de dados que vem sendo obtida através
de seqiiéncias de DNA e proteinas. Para o desenvolvimento de genomas completos, a informéatica
¢ imprescindivel e a biologia molecular moderna ndo estaria tdo avangada hoje, ndo fossem os
recursos computacionais existentes.

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram coletadas 5 Seqiiéncias selecionadas como busca especifica para fun¢do quimica
da “carboxylase”, gene rbcL. O RuBisCO (abreviatura de ribulose-1,5- bisfosfato carboxilase
oxigenase) ¢ a enzima mais abundante nas plantas e, por conseguinte, a proteina mais
abundante no planeta (ROBINSON; PORTIS, 1989).

Esta enzima capta o dioxido de carbono procedente do ar e um agucar existente na célula
chamado RuDP (ribulose 1,5-difosfato ou RuBP - ribulose bis-fosfato). A reac¢do entre estes dois
reagentes da origem a duas moléculas do acicar PGA (fosfoglicerato). A RuBisCO ¢ assim
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responsavel pelo importante primeiro passo do ciclo de Calvin e em concreto pela fixagdo do
dioéxido de carbono na sua forma organica.

Tabela 1: Sequéncias analisadas na pesquisa

ESPECIE SEQUENCIA

ERVA MATE P>DO0QO0J8 rbcL Ilex paraguariensis
MSPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYDTKDTDILAAFRVSPQPG
VPP
EEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYQIEPVAGEENQY
1A
YVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTAYTKTF
QG
PPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLD
FT
KDDENVNSQPFMRWRDRFLFCAEALYKAQAETGEIKGHYLNATAGTC
EE
MMKRAVFARELAVPIVMHDYLTGGFTANTTLAHYCRDNGLLLHIHRA
M
HAVIDRQKNHGMHFRVLAKALRLSGGDHIHAGTVVGKLEGERDITLG
FV
LLRDDVIEKDRSRGIYFTQDWVSLPGVLPVASGGIHVWHMPALTEIFG
D DSVLQFGGGTLGHPWGNAPGAVANRVALEACVQARNEGRD
CHA VERDE [LOE907 rbcL Camellia_sinensis
MSPQTETKASVGFKAGVKDYKLNYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQPG
VP
PEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEPVAGEESQF
1A
YVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTAYVKTF
Q
GPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGL
DF
TKDDENVNSQPFMRWRDRFVFCAEAITYKAQAETGEIKGHYLNATAGT
CE
EMMKRAVFARELGVPIVMHDYLTGGFTANTSLAHYCRDNGLLLHIHR
A
MHAVIDRQKNHGMHFRVLAKALRMSGGDHVHAGTVVGKLEGEREIT
LG
FVDLLRDDYVEKDRSRGIYFTQDWVSLPGVLPVASGGIHVWHMPALT
EIF
GDDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGAVANRVALEACVQARNEGRDLARE
GNEIIREASKWSPELAAACEVWKEIKFEFPAMDTL
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CAFE
ARABICA

>P48694 rbcl. Coffea arabica
MSPQTETKASVGFKAGVKEYKLTYYTPEYETKDTDILAAFRVTPQPGV
PP
EEAGAAVAAESSTGTWTAVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEPVPGEENQY
1A
YVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRVPPAYIKTF
Q
GPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGL
DF
TKDDENVNSQPFMRWRDRFCFCAEALFKAQAETGEIKGHYLNATAGT
CE
EMIKRAVFARELGVPIVMHDYLTGGFTANTSLAHYCRDNGLLLHIHRA
M
HAVIDRQKNHGMHFRVLAKGLRMSGGDHIHAGTVVGKLEGERDITLG
FV
DLLRDDFIEKDRSRGIYFTQDWVSLPGVIPVASGGIHVWHMPALTEIFG
DDSVLQFGGGTLGHPWGNAPGAVANRVALEACVKARNEGRDLAAEG
NEIIR EASKWSPELAAACEVWKEIRFNFEAMDKLDKEKDL

CAFE
CANEPHORA

>YP _009251133.1 rbcL [organism=Coffea canephora]
[GenelD=27439022]
MSPQTETKASVGFKAGVKEYKLTYYTPEYETKDTDILAAFRVTPQPGV
PP
EEAGAAVAAESSTGTWTCVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEPVPGEEDQYI
A YVAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRYV
PPAYIKTFQGPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGR|
AVY

ECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFCFCAEALYKAQAETGEIKG
EITIATAGTCEEMIKRAVFARELGVPIVMHDYLTGGFTANTSLAHYCRD
IIzIIS}LHIHRAMHAVIDRQKNHGMHFRVLAKALRMSGGDHVHAGTVVGK
I(J}IIEERDITLGFVDLLRDDFIEKDRSRGVYFTQDWVSLPGVIPVASGGIHVW
KI/IPALTEIFGDD SVLQFGGGTLGHPWGNAPGAVANRVALEACVKARNE
gDLAAEGNEIIREASKWSPELAAACEVWKEIRFNFEAVDKLDKEKE
L
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LARANJA >Q09MHO 1 rbcL. Citrus_sinensis
MSPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYVTKDTDILAAFRVTPQPG
;/l;)EAGAAVAAE SSTGTWTAVWTDGLTSLDRYKGRCYNIEPVAGEENQ
E;VAYPLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVF GFKALRALRLEDLRIPPAYTKT
EQPPHGIQVERDKLNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGL
?IEDDENVNSQPFMRWRDRFLFCAEALYKAQAETGEIKGHYLNATAGT
SI]\E/ILKRAVFARELGVPIVMHDYLTGGFTANTTLAHYCRDNGLLLHIHR
ﬁLIZIVIDRQKNHGMHFRVLAKALRLSGGDHIHAGTVVGKLEGERDITLG
FD\ICLRDDFVEKDRSRGIYFTQDWVSIPGVIPVASGGIHVWHMPALTEIFG
gSVLQFGGGTLGHPWGNAPGAVANRVALEACVQARNEGRDLAREGN
EIEI,ASKWSPELAAACEVWKSIKFEFAAMDTL

Foi usado o Software Mega para fazer o alinhamento e a criagdo da arvore filogenética
para poder fazer o teste in silica da proximidade entre as espécies para analisar suas similaridades
de sequéncias genéticas. Para o alinhamento usou-se o algoritmo do ClustalW disponivel no
MEGA. O CLUSTAL ¢ uma série de programas de computador comumente usados para
alinhamento de multiplas sequéncias. Diversas modificacdes sdo incorporadas a este novo
programa, CLUSTAL W, que estd disponivel gratuitamente para uso (THOMPSON,
HIGGINS, GIBSON, 1994).

A Figura 1 a seguir mostra o alinhamento das sequéncias realizado no Software MEGA
11.

Figura 1 — Sequéncias alinhadas no MEGAX usando o algoritmo Clustalw
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A Figura 2 a seguir mostra o Arvore Filogenética realizado no Software MEGA 11 também , que
foi criada apds ter sido feito o alinhamento das sequéncias.

2 e

DOI: 10.51189/conbracib2024/35832



Revista Multidisciplinar de Educacao e Meio

Ambiente

ISSN: 2675-813X V.5, N22, 2024

Figura 2 — Arvore Filogenética criada no MEGAX usando Maximum Likelihood
LOEDOT rbal Cameallia sinensis

DOG0JE rhel lex paraguariensis

Q098HD 1 recl Citrus sinensis

— ¥P 0082511331 rbel organism=Coffea canaphora GenelD=27430022

FAEES rhazl Callea arabica

4 CONCLUSAO

Com base na andlise filogenética do gene rbcL na oesquisa foi possivel observar uma
relacdo filogenética proxima entre as espécies llex paraguariensis (Erva Mate) e a Camellia
sinensis, ¢ em seguida com a Citrus sinensis (Laranja), sugerindo uma sequéncia mais similar
entre elas. A Coffea arabrica tem uma proximidade filogenética com a Coffea canephora
confirmando o que ja era esperado por serem espécies proximas por ambas serem café, e depois
uma proximidade com a parte em comum com as espécies da Illex Paraguariensis, Camellia
sinensis e da Citrus sinensis.

Além disso, a bioinformatica se mostrou uma ferramenta fundamental para a andlise de
dados genéticos, permitindo a compreensao da evolucao e diversidade genética de uma espécie e
de suas relacdes filogenéticas com outras espécies.

O conhecimento obtido a partir da analise de dados genéticos e moleculares pode ser
aplicado em diversas 4reas, como a agronomia, a farmacologia e a industria alimenticia,
contribuindo para o avanco da ciéncia e para a melhoria da qualidade de vida da populagao,
desenvolvimento econdmico e preservacao do meio ambiente.

No caso especifico da analise das sequéncias do gene rbcL. em plantas com potencial
econdmico, como Ilex paraguariensis, Camellia sinensis, Coffea arabica e Citrus sinensis, essas
informagdes podem ser uteis para a produgdo e melhoramento dessas plantas em sistemas
agricolas e silviculturais. Isso pode levar a cultivos mais eficientes e sustentaveis, com impactos
positivos na satide publica e na economia.

Como trabalho futuro pretende-se analisar outras sequéncias genéticas das mesmas
espécies para analisar como se comporta a arvore e incluir espécies novas também para ver se
mantém a mesma arvore ou varia de acordo com as sequéncias a serem analisadas.
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