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Tecidos transmissores em Allamanda cathartica (Apocynaceae): o caminho percorrido 

pelos tubos polínicos  

 

TORRES, Amarylis L.; DEMARCO, Diego  

 

Agência Financiadora: FAPESP  

 

Apocynaceae é uma família notável por sua grande diversidade floral e complexidade dos 

mecanismos de polinização. No entanto, pouco se sabe sobre a orientação dos tubos polínicos 

após sua entrada no gineceu, especialmente nas espécies mais basais do grupo. A orientação 

correta dos tubos polínicos do estigma até a micrópila dos óvulos é crucial para o sucesso da 

reprodução sexuada. Assim, compreender a estrutura e a interação entre os tecidos carpelares 

e os tubos polínicos pode ajudar a elucidar as estratégias reprodutivas das plantas. Este estudo 

teve como objetivo caracterizar os tecidos transmissores de Allamanda cathartica L., uma 

espécie de rauvolfioids, o grupo mais basal da família, para entender como os tubos polínicos 

são guiados e alcançam os óvulos em uma Apocynaceae basal. Para tanto, foram realizadas 

observações micromorfológicas em microscopia eletrônica de varredura, além de análises 

anatômicas e histoquímicas com o uso da microscopia de luz. Os tecidos transmissores de A. 

cathartica apresentam características distintas no estigma, no estilete e no ovário. O estigma 

está localizado no anel basal da cabeça do estilete e é constituído por células alongadas e não 

glandulares. Após atravessar o estigma, os tubos polínicos são guiados para o estilete, onde o 

tecido transmissor forma um trato transmissor central, atuando como um cômpito. Este tecido 

é composto por células parenquimáticas com grandes espaços intercelulares, repletos de 

secreção, através dos quais os tubos polínicos crescem. No ovário, o tecido transmissor 

(obturador) corresponde à epiderme secretora da placenta. Tanto o tecido transmissor do 

estilete quanto o obturador produzem mucilagem/(glico)proteínas. Este é o primeiro estudo 

sobre o trajeto dos tubos polínicos em uma Apocynaceae basal, e os resultados divergem de 

todos os relatos anteriores para a família, indicando uma estrutura de transição do tecido 

transmissor do estilete em relação a outras espécies da família.  

 

Palavras-chave: direcionamento; gineceu; rauvolfioids; estrutura; forma transicional.  



 

13 

Análise de rendimento de extratos de macroalgas brasileiras mediante procedimento de 

biorrefinaria  

 

DALMASSO, Caio Vinicius C.; CHOW, Fanly Fungyi 

 

As algas marinhas bentônicas desempenham um papel essencial no ecossistema marinho e na 

região da Amazônia Azul, representando um recurso natural renovável e estratégico que 

proporciona uma variedade de serviços e bens ecossistêmicos. O objetivo geral desta pesquisa 

é contribuir para a valorização da biomassa de macroalgas, especialmente de macroalgas 

arribadas, mediante a aplicação de procedimentos de extração fundamentados em biorrefinaria. 

Estes procedimentos integram técnicas de obtenção de compostos de interesse com diferentes 

solventes, visando a obtenção de extratos enriquecidos em ingredientes bioativos presentes nas 

macroalgas. A abordagem de biorrefinaria permite a maximização do aproveitamento dos 

recursos algáceos, possibilitando uma extração mais eficiente e sustentável de compostos de 

interesse, tais como polissacarídeos, antioxidantes e compostos bioativos. Essa estratégia busca 

não apenas potencializar a valorização da biomassa, mas também promover a produção de 

extratos de alta qualidade com grande potencial de aplicação em diversas áreas, como a 

alimentícia, cosmética e farmacêutica. Visando obter extratos enriquecidos com bioativos, 

diferentes materiais algáceos (algas pardas, verdes e vermelhas) foram extraídas de forma 

sequencial em metanol 20%, metanol 100% e água ultrapura sob pressão e temperatura. As 

amostras foram extraídas três vezes com o mesmo solvente e analisadas no seu espectro de 

absorção UV-visível (200-750 nm), a fim de verificar compostos que absorbem nesses 

comprimentos de onda. O rendimento de extrato foi calculado para cada um dos materiais. Os 

resultados indicam a necessidade de realizar o procedimento de extração por três vezes com o 

mesmo solvente. Os três solventes utilizados mostram a diversidade de compostos que podem 

ser extraídos, tendo uma semelhança entre extratos dos mesmo grupo de macroalgas (pardas, 

verdes ou vermelhas). Em geral, os extratos aquosos, extraídos sob pressão e alta temperatura, 

apresentaram os maiores rendimentos, mostrando uma elevada concentração de compostos 

hidrossolúveis, provavelmente polissacarídeos, que constituem uma parcela significativa na 

composição da maioria das macroalgas marinhas.  

 

Palavras-chave: biorrefinaria; extrato; macroalgas; rendimento;  
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Percepção pública sobre as ameaças aos ambientes marinhos no mundo: revisão dos 

principais trabalhos  

 

LIRA, Camila L.; BERCHEZ, Flávio A. S. 

 

Os ambientes marinhos desempenham um papel crucial no equilíbrio climático, na manutenção 

da biodiversidade e em diversos âmbitos da sociedade. Apesar de sua grande importância, é 

notável a crescente degradação e enorme descaso com estes ambientes, de forma que a 

investigação da percepção das pessoas sobre as ameaças aos ambientes marinhos se faz 

essencial como subsídio para a elaboração de políticas públicas na direção da conservação 

desses ambientes. Com isso, este estudo objetivou identificar os principais trabalhos dos 

últimos 20 anos sobre a percepção das ameaças aos ambientes marinhos, analisar a percepção 

de risco sobre estes ambientes com base na literatura encontrada e destacar as categorias de 

ameaça mais citadas pelo público nos trabalhos selecionados. Para tanto, foi realizada uma 

revisão sistemática com busca nas bases de dados SCOPUS e Web of Science, além da 

aplicação da técnica “Bola de neve”. As palavras-chave foram definidas a partir da estratégia 

PICo, e aplicados critérios de inclusão e exclusão, sendo incluídos artigos originais publicados 

entre 2004 e maio de 2024, em inglês e com relevância. Foram excluídas, portanto, publicações 

de outras naturezas, idiomas e fora da janela temporal especificada. Ao todo, foram encontrados 

na SCOPUS 147 artigos e 531 na Web of Science, dos quais foram classificados como “úteis” 

51 (excluindo as duplicatas). Destes, 22 foram realizados na Europa e apenas 3 na África. Ao 

analisar o instrumento de pesquisa dos trabalhos, foi possível estabelecer correspondência entre 

13 deles, que traziam a percepção das 3 principais ameaças citadas pelos respondentes de cada 

trabalho, sendo as mais citadas globalmente a poluição (citada por 22538), a alteração de 

habitat (citada por 14229) e a pesca excessiva (citada por 9967). Existem poucos trabalhos 

sobre o tema, menos ainda sobre ambientes específicos. Como sugerido em alguns estudos, 

reforça-se que sejam utilizados questionários já consolidados para viabilizar futuras 

comparações ou correspondências. Por fim, ressalta-se a importância de trabalhos de percepção 

na formulação e implementação de políticas eficazes de conservação marinha, sendo o apoio 

da sociedade essencial para o sucesso de iniciativas de preservação.  

 

Palavras-chave: ambientes marinhos; ameaças; percepção pública.  
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Estudo taxonômico das espécies de Poaceae - Bambusoideae na Serra do Cipó,  Minas 

Gerais  

 

MARTINS, Cecília P.; PIRANI, José R. 

 

A Serra do Cipó, localizada no sul da Cadeia do Espinhaço, possui diferentes  fitofisionomias, 

a destacar os campos rupestres, cujas plantas apresentam várias  adaptações morfológicas 

relacionadas às condições ecológicas locais (Fiaschi & Pirani,  2009). Dentre os grupos ainda 

sem estudo aprofundado na região, destaca-se a família  Poaceae, que apresenta grande 

importância ecológica e econômica. No que tange à  subfamília Bambusoideae, levantamentos 

florísticos revelam o alto endemismo deste  grupo, bem como o papel dos bambus como 

componentes estruturais de determinados  ecossistemas (Filgueiras & Viana, 2017). O projeto 

busca colaborar com o estudo e levantamento florístico da região, bem como  contribuir para o 

conhecimento acerca da família Poaceae, com a produção de um  tratamento taxonômico sobre 

Bambusoideae. O trabalho consiste na elaboração de  descrições morfológicas e comentários 

acerca do habitat e distribuição das espécies. Foram realizadas três expedições para a Serra do 

Cipó, em fevereiro, março e maio de  2024. As amostras coletadas foram prensadas em campo 

e desidratadas em estufa no  laboratório. As exsicatas foram depositadas no herbário SPF. A 

identificação das espécies foi realizada com base em literatura especializada e consulta  a 

especialistas, além de consultas às coleções depositadas nos herbários SP e SPF, e análises das 

imagens de exsicatas digitalizadas presentes nos repositórios virtuais  SpeciesLink e Reflora. 

A análise morfológica ocorreu com o uso de estereomicroscópio,  e as medidas feitas com 

régua e paquímetro digital. Nas expedições realizadas para a Serra do Cipó, foram coletados 

28 espécimes de  bambus. A partir do levantamento de dados de herbários, a lista preliminar 

de espécies de  Bambusoideae registradas na região foi atualizada. De acordo com o 

levantamento de Shirasuna & Filgueiras (2015), constavam 14 espécies pertencentes a oito 

gêneros. Com  a nova análise, este número foi atualizado para 21 espécies e onze gêneros.  

Posteriormente, foi feita a versão preliminar das descrições morfológicas das espécies. O 

estudo morfológico e taxonômico das espécies registradas contribui com a análise  florística da 

região e auxilia na determinação dos atributos diagnósticos destas plantas, de  modo a 

contribuir com o aprimoramento da circunscrição taxonômica de Bambusoideae. 

 

Palavras-chave: campos rupestres; Gramineae; Taxonomia.  
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A enzima PLR2 da via de biossíntese de lignanas está potencialmente relacionada ao 

metabolismo de lignina em Setaria viridis 

 

PILEGGI, Gabriel F.; CESARINO, Igor 

 

Lignanas são dímeros de unidades de fenilpropanóides com ligação carbono-carbono 8-8’. 

Essas moléculas estão amplamente distribuídas entre as plantas e provavelmente desempenham 

um papel na defesa vegetal. As lignanas compartilham o álcool coniferílico como uma unidade 

comum com a lignina, um polímero fenólico presente nas paredes celulares secundárias, que 

constitui um obstáculo no processamento de biomassa em biorrefinarias. No entanto, ainda não 

está claro como as plantas alocam o álcool coniferílico para a biossíntese de lignanas e de 

moléculas de lignina. Estudos recentes sugerem o envolvimento da subfamília de enzimas 

biossintéticas de lignanas chamadas de PLRs (Pinoresinol Lariciresinol Redutases) no processo 

de lignificação. Neste trabalho, realizamos uma caracterização do tipo genome wyde da 

subfamília das PLRs na gramínea modelo C4 Setaria viridis, buscando identificar membros 

potencialmente envolvidos com a deposição de lignina. Dentre as 2 PLRs encontradas em S. 

viridis, através de análises filogenéticas, a enzima SvPLR2 aparenta ter maior potencial de 

desempenhar papel no metabolismo de lignina. Isso considerando que: (i) análises de 

coexpressão de dados transcriptômicos mostraram que SvPLR2 é coexpresso estritamente com 

genes de biossíntese de lignina; (ii) análises de RNAseq demonstraram que os níveis de 

expressão de SvPLR2 são maiores no caule do que em raiz e folha (fator comum a genes 

envolvidos com a deposição de lignina). Enquanto isso, SvPLR1 parece ser menos relevante no 

processo avaliado, já que apresenta níveis de expressão muito inferiores aos de SvPLR2 e que 

é coexpresso também com genes envolvidos com a biossíntese de polissacarídeos de parede 

celular. Ainda assim, experimentos de RT-qPCR demonstraram que SvPLR2 não apresentou o 

padrão esperado de genes atrelados à deposição de lignina de aumento nos níveis de expressão 

da base para o topo do entrenó. Tendo em vista esses resultados de maneira conjunta, sugere-

se que as PLRs não devam estar diretamente envolvidas no processo de lignificação em Setaria 

viridis. Provavelmente, elas sejam importantes no controle do direcionamento do fluxo de 

carbono para a via das lignanas ou para a via da lignina, de modo que com o amadurecimento 

da planta e a necessidade de lignificação, os níveis de expressão das PLRs de S. viridis deve 

diminuir.  

 

Palavras-chave: álcool coniferílico; lignanas; lignina; PLRs.  
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Caracterização funcional de plantas de tomateiro editadas para o gene SlBBX20 

 

PONCIANO, Gabriel; MOREIRA, Juliene R.; ROSSI, Magdalena  

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

As proteínas BBX abrangem um grupo de fatores de transcrição do tipo dedos-de-zinco que 

contêm pelo menos um domínio B-box conservado em sua região N-terminal. Em Arabidopsis 

thaliana, foram identificados 32 loci codificantes para proteínas BBX, as quais desempenham 

papéis importantes como reguladoras de floração, relógio circadiano, foto e skotomorfogênese, 

respostas a estresses biótico e abiótico e transdução da sinalização luminosa. Recentemente, 

nosso grupo de pesquisa identificou 31 genes BBX em tomateiro, Solanum lycopersicum L. 

Curiosamente, o perfil de mRNA revelou que o tipo de plastídio, assim como o estágio de 

desenvolvimento (i.e. proplastídio, cloroplasto ou cromoplasto) afetam o padrão de 

acumulação dos genes SlBBX em folhas, hipocótilos, cotilédones e frutos. Particularmente, seis 

genes mostraram associação clara com o desenvolvimento inicial ou amadurecimento dos 

frutos: SlBBX19 (Solyc01g110370), SlBBX20 (Solyc12g089240) e SlBBX26 

(Solyc10g006750) foram fortemente regulados positivamente após o início do 

amadurecimento; ao passo que a quantidade de mRNA de SlBBX16 (Solyc12g005750), 

SlBBX28 (Solyc12g005660) e SlBBX29 (Solyc02g079430) foi maior nos estádios verdes de 

desenvolvimento do fruto, diminuindo gradualmente depois. Esse padrão de expressão sugere 

que esses genes podem estar associados à transição cloroplasto-cromoplasto afetando a 

qualidade nutricional dos frutos. Assim, sob a hipótese de que proteínas contendo o domínio 

B-box participam da sinalização luminosa regulando o desenvolvimento vegetativo e 

reprodutivo do tomateiro e, eventualmente, a qualidade dos frutos, o presente trabalho 

caracterizou funcionalmente plantas mutantes de tomateiro Slbbx20 produzidas pelo nosso 

grupo de pesquisa utilizando a técnica CRISPR-Cas9. Os resultados obtidos aqui revelaram a 

proteína SlBBX20 como um regulador positivo da sinalização de luz que controla a resposta 

de evitação à sombra. Ainda, SlBBX20 coordena vários processos fisiológicos, garantindo a 

taxa de crescimento normal e, consequentemente, o desenvolvimento vegetativo e reprodutivo. 

Por fim, o acúmulo de SlBBX20 ao longo do amadurecimento modula a qualidade nutracêutica 

do fruto, assegurando a manutenção do conteúdo de flavonoides. Assim, este trabalho fornece 

evidências de que a manipulação de BBXs é uma estratégia adequada para adaptar o 

rendimento e a qualidade dos órgãos carnosos.  

 

Palavras-chave: crescimento; CRISPR-Cas9; domínio B-box; floração; qualidade nutricional; 

Solanum lycopersicum.  
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Análise da performance fisiológica da alga vermelha Gracilariopsis tenuifrons crescida 

em diferentes concentrações de fertilizante comercial e duas irradiâncias 

 

BRAVIM, Giulianna; CHOW, Fanly Fungyi 

 

Agência financiadora: FAPESP, USP  

 

A macroalga vermelha Gracilaria tenuifrons é amplamente reconhecida por seu potencial 

bioativo e uso comercial na produção de compostos funcionais. Este estudo avaliou o impacto 

de diferentes níveis de irradiância (80 e 120 µmol m⁻² s⁻¹) e concentrações de fertilizante 

comercial (Forth 25% e 50%) como uma alternativa de fonte de nutrientes para o cultivo em 

laboratório por 4 semanas. Nesse trabalho, foram avaliadas a taxa de crescimento, crescimento, 

absorbância na faixa 200 a 750nm, quantidade de compostos fenólicos e atividade antioxidante, 

mensurada pelos ensaios de ABTS e DPPH. O tratamento F50-120 (Forth 50% e 120 µmol m⁻² 

s⁻¹), praticamente quintuplicou a biomassa comparado a quantidade inicial, enquanto o 

tratamento F25-120 (Forth 25% e 120 µmol m⁻² s⁻¹) cresceu somente 0,3 da sua biomassa 

original. Indicando que a irradiância pode atuar de forma inibitória em condições em que a 

disponibilidade de nutrientes é limitada. O tratamento F25-120 estimulou a produção de 

compostos fenólicos, evidenciando uma resposta adaptativa ao estresse. O tratamento F50-120 

demonstrou a maior atividade antioxidante entre os tratamentos, enfatizando como a luz age 

como um estimulante dessa resposta metabólica. Nesse estudo, o fertilizante Forth se mostrou 

adequado para o crescimento de G. tenuifrons, estimulando a síntese de componentes de 

interesse econômico como substâncias antioxidantes, compostos fenólicos e aminoácidos do 

tipo micosporina (MAAs), tendo propriedades diferentes nas duas irradiâncias estudadas. 

 

Palavras-chave: atividade antioxidante; bioativos; crescimento; fertilizante comercial; 

Gracilaria tenuifrons; irradiância luminosa.  
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Respostas da performance fotossintetizante e capacidade de oxirredução da alga parda 

Sargassum spp. (Fucales, Ochrophyta) em exposição ao ar 

 

ROMANINI, Giovanna R.; CHOW, Fanly Fungyi 

 

As macroalgas são organismos de grande importância ecológica e econômica. O gênero 

Sargassum, de algas pardas da ordem Fucales, é um dos grandes representantes desse grupo. 

As espécies de Sargassum, em sua maioria bentônicas, formam densos bancos de algas que 

constituem um recurso importante para a estruturação de comunidades marinhas, fornecendo 

refúgio, alimento e local de reprodução para uma diversidade de espécies. Além da importância 

ecológica, as espécies Sargassum são exploradas comercialmente, para a produção de diversos 

produtos de valor agregado. No entanto, essas algas são o centro de um grande problema atual: 

as florações de Sargassum. Os eventos de floração de Sargassum, são caracterizados pela 

proliferação anormal dessas algas pardas, gerando encalhamentos em grande escala da 

biomassa produzida. Esses encalhamentos geram problemas socioambientais extensivos para 

as regiões afetadas, além de gerarem toneladas de lixo anualmente e exporem as algas à 

condições ambientais adversas pela exposição prolongada ao ar, que pode gerar estresse 

oxidativo e induzir a produção de espécies reativas de oxigênio (EROS). Dessa forma, o 

presente estudo buscou entender quais são os efeitos fisiológicos da exposição prolongada de 

Sargassum ao ar. Para isso, foram analisadas as atividades fotossintetizante e antioxidante de 

exemplares de Sargassum submetidos a um experimento de exposição ao ar por 48 horas, em 

dois tratamentos distintos. Os resultados encontrados indicaram que a exposição de Sargassum 

ao ar pelo período do experimento não gerou efeitos extensivos de fotoinibição e não alterou a 

concentração de clorofilas e compostos fenólicos. Ainda assim, foi possível observar um 

aumento na atividade de superóxido dismutase, catalase e ascorbato peroxidase, importantes 

enzimas antioxidantes que atuam protegendo as células contra danos oxidativos. Esses 

resultados reforçam a tolerância de Sargassum frente a condições adversas e sublinham a 

importância de seus mecanismos antioxidantes, além de abrirem novas possibilidades de uso e 

aplicação das biomassas de Sargassum acumulada durante eventos de floração. Por fim, o 

conhecimento sobre a fisiologia das espécies desse gênero e a gestão adequada dos eventos de 

floração pode mitigar os impactos socioambientais negativos e transformar um problema 

crescente em uma oportunidade de uso sustentável da biomassa de Sargassum.  

 

Palavras-chave: antioxidantes; estresse oxidativo; fotossíntese; Sargassum.  
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Taxonomia e posicionamento filogenético de Armillaria sp. (Physalacriaceae, 

Basidiomycota) de áreas de Mata Atlântica do Sul e Sudeste do Brasil  

 

ROCHA, Isabela C. N.; SANO, Paulo T.; MENOLLI JUNIOR, Nelson 

 

Este estudo aborda a taxonomia e o posicionamento filogenético de espécies do gênero 

Armillaria (Physalacriaceae, Basidiomycota) em áreas da Mata Atlântica no Sul e Sudeste do 

Brasil. Armillaria é um gênero de macrofungos amplamente distribuído, com grande relevância 

ecológica e econômica devido ao seu hábito patogênico. No Brasil, três espécies do gênero 

foram previamente registradas, sendo duas descritas no século XIX com base apenas em 

características macroscópicas, e uma terceira, A. paulensis, descrita em 2008 com dados 

morfológicos e moleculares mais robustos. O objetivo deste trabalho foi identificar, por meio 

de análises morfológicas e moleculares, amostras coletadas nessas regiões, investigando sua 

relação com espécies previamente descritas. Para isso, foram selecionadas 12 amostras de 

Armillaria de Guarapuava (PR) e do Parque Estadual Turístico Alto do Ribeira (PETAR, SP). 

O DNA genômico foi extraído e sequenciado, e as análises filogenéticas foram realizadas com 

o software RAxML, baseando-se no método de máxima verossimilhança. Dados 

macroscópicos e micromorfológicos também foram coletados e analisados. Os resultados 

indicaram que sete amostras pertencem a um clado bem suportado (>80% de bootstrap), 

próximo ao espécime tipo de A. paulensis. A morfologia dessas amostras também é consistente 

com a descrição da espécie. Outras amostras não puderam ser identificadas no nível de espécie 

devido à ausência de sequenciamento molecular ou análises morfológicas completas, mas 

dados preliminares sugerem que são diferentes de A. paulensis. Este estudo amplia o 

conhecimento sobre a diversidade do gênero Armillaria no Brasil, destacando a necessidade de 

revisitar os espécimes tipo das espécies descritas no século XIX para análises comparativas 

mais detalhadas. O trabalho contribui para um entendimento mais preciso da diversidade 

fúngica na Mata Atlântica, enfatizando a relevância de integrar dados morfológicos e 

moleculares para a taxonomia de fungos. 

 

Palavras-chave: Agaricales; Armillaria; Basidiomycota; Mata Atlântica; Taxonomia.  
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Obtenção e análise de extratos bioativos da alga vermelha Pyropia spiralis e  elaboração 

de biofilme a base de algas  

 

TIAGO, Isadora C.; JANKOVSKI, Lara H.; CHOW, Fanly Fungyi 

 

As macroalgas vermelhas são organismos sésseis expostos à diversos estressores ambientais e 

possuem fortes defesas contra o estresse oxidativo, sendo conhecidas como  fontes importantes 

de antioxidantes naturais. O gênero Porphyra/Pyropia é reconhecido  pelas altas quantidades 

de polissacarídeos sulfatados e aminoácidos do tipo micosporinas  (MAAs), compostos com 

notória atividade antioxidante. Amplamente utilizados nas  indústrias alimentícias, 

farmacêuticas e cosméticas por suas propriedades bioativas, as  algas do gênero 

Porphyra/Pyropia tem sido consideradas boa matéria-prima para a  produção de 

biofilmes/bioplásticos, como uma alternativa ao plástico comum, um dos  principais problemas 

ambientais atuais. Este trabalho teve como objetivo a obtenção de  

extratos ricos em bioativos (MAAs e polissacarídeos sulfatados), a análise do perfil  químico e 

potencial antioxidante da alga vermelha nativa Pyropia spiralis e a produção  de um biofilme 

à base dos extratos obtidos, como ferramenta de subsídio para o potencial  de utilização da 

espécie. Foi realizado um protocolo de extração sequencial (biorrefinaria  em metanol 20% e 

aquoso pressurizado/autoclave) e o perfil químico e a atividade  antioxidante dos extratos 

obtidos foram analisados. Além disso, os biofilmes obtidos  foram testados na sua resistência 

à radiação UV-C, temperatura e biodegradabilidade. Os  extratos obtidos por meio das 

extrações mostraram perfis químicos diferentes, permitindo  a obtenção de altos teores de 

MAAs no extrato MeOH 20% e maiores quantidades de  polissacarídeos sulfatados no extrato 

aquoso. Os biofilmes preparados com os extratos  obtidos mantiveram as características de 

absorção de espectros de radiação UV advindas  da ação antioxidante do extrato algáceo e os 

ensaios qualitativos realizados mostraram a  resistência do biofilme à temperatura e à radiação 

UV-C, além de rápida  biodegradabilidade. Os resultados preliminares mostraram a 

potencialidade da espécie  Pyropia spiralis para a produção de uma alternativa sustentável ao 

plástico comum.  Sugere-se estudos posteriores para avaliação da resistência e segurança desse 

biofilme  para utilização como embalagens.  

 

Palavras-chave: antioxidantes; bioplástico; MAAs; polissacarídeos; Porphyra; Pyropia.  
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Análise da composição química de ceras cuticulares de Baccharis L., seção Caulopterae 

 

BATISTA, Joanna M.; FERREIRA, Marcelo J. P. 

 

Agência financiadora: CNPQ 

 

Asteraceae é uma das famílias de maior diversidade mundial entre as Angiospermas, com 

espécies de importantes fins econômicos e medicinais, produtoras de metabólitos com diversas 

bioatividades. Entretanto, raros são os estudos relacionados a descrição da composição química 

das ceras cuticulares. Em Baccharis L., um dos gêneros megadiversos da família, a situação é 

similar. Assim, o objetivo desse projeto é descrever a composição química das ceras cuticulares 

de seção Caulopterae, e verificar seu possível uso quimiotaxonômico para distinção da seção 

analisada. Para tanto, as ceras cuticulares foram extraídas, o respectivo teor determinado e a 

composição química investigada através de técnicas cromatográficas. Os resultados do estudo 

mostram que as ceras cuticulares de espécies da seção Caulopterae são compostas 

principalmente por ácidos graxos, n-alcanos e flavonas e flavonóis. Os dados encontrados para 

a composição química das ceras cuticulares permitiram a distinção da seção, corroborando a 

hipótese inicial.  

 

Palavras-chave: Baccharis; ceras cuticulares; composição química.  
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Diversidade do gênero Phillipsia em áreas de Mata Atlântica do Sul e Sudeste do Brasil 

 

COELHO, Júlia E. M.; MENOLLI JUNIOR, Nelson 

 

A grande importância dos fungos para os ecossistemas e para o ser humano em contraste com 

a carência de estudos no campo da micologia explicita a relevância de estudos na área. O 

presente trabalho  investigou o gênero Phillipsia, um grupo de fungos da família 

Sarcoscyphaceae, em áreas da Mata Atlântica no Brasil, com amostras coletadas entre 2022 e 

2024 em Foz do Iguaçu (PR), Iporanga e Marília (SP). Foram realizadas análises morfológicas 

e moleculares para identificar as espécies. A análise morfológica incluiu o registro de estruturas 

da micromorfologia do ascoma, bem como a observação de aspectos macroscópicos por 

fotografias do material fresco, como coloração, diâmetro fresco e hábito. A análise molecular 

utilizou o sequenciamento da região ITS do DNA ribossomal, comparado ao banco de dados 

GenBank, e construção de árvores filogenéticas para confirmar identificações. Com o resultado 

das análises morfológicas foram geradas descrições taxonômicas dos espécimes do estudo, 

além da árvore filogenética a partir dos sequenciamentos disponíveis para o gênero. Quatro das 

sete amostras foram identificadas: três (NMJ 428, MPD 725 e NMJ 496) pertencem à espécie 

Phillipsia domingensis, identificada tanto por características morfológicas quanto por seu 

posicionamento filogenético. A amostra NMJ 504 foi identificada como Phillipsia crispata, 

com base em características como a ausência de estrias visíveis em microscopia óptica nos 

ascósporos e seu local de ocorrência compatível com registros anteriores. Já as amostras NMJ 

492 (de coloração branca) e NMJ 495 e NMJ 501 (de coloração laranja) não corresponderam a 

nenhuma espécie descrita na literatura, sugerindo que podem se tratar de espécies novas. Dessa 

forma, serão necessários estudos moleculares das possíveis novas espécies, como também 

novas coletas para expandir o número amostral do gênero. Fica evidente, então, a importância 

de explorar regiões tropicais subamostradas para entender melhor a biodiversidade e a 

distribuição dos fungos, contribuindo significativamente para o campo da micologia.  
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O efeito da luz na biologia de Xanthomonas albilineans 

 

YAMADA, Laura N.; VAN SLUYS, Marie Anne 

 

O impacto da luz no estudo da interação planta-patógeno é um fator importante, não apenas na 

resposta da planta diante da infecção, mas também no processo de colonização da bactéria, 

visto a existência de fotorreceptores em seus genomas podem estar envolvidos na modulação 

de fatores de virulência. O objetivo do presente trabalho é estudar os efeitos da exposição 

constante à luz azul, vermelha, branca e ao escuro no comportamento da bactéria Xanthomonas 

albilineans. Para isso, as 5 linhagens de Xanthomonas albilineans, Xa04, Xa11, Xa21, Xa26 e 

Xa8044 foram cultivadas em meio MW a 28ºC por 72 horas para a realização dos experimentos 

in vitro e in planta e as condições de luz foram padronizadas. 

 

In vitro 

 

Para a quantificação de exopolissacarídeo foi realizada a precipitação desses carboidratos a 

partir de colônias cultivadas nas diferentes condições de luz. A quantificação do conteúdo de 

carboidrato foi feita através do método Fenol-Sulfúrico. 

A avaliação de motilidade foi realizado com a inoculação de 5 uL de culturas líquidas de X. 

albilineans sobre a superfície de meio MW semi sólido (0,3%). Após 96 horas de exposição à 

luz, os resultados foram fotografados em fotolupa.  

 

In planta 

 

Utilizou-se as linhagens Xa11 e Xa21, transformadas com a proteína GFP, cultivadas em meio 

líquido e ressuspendidas em PBS. Assim, pedaços de folhas de cana-de-açúcar, das variedades 

SP80-3280 e SP78-4467, foram submersos nesse meio e, posteriormente, dispostos em placas 

com MS sólido e expostos às diferentes luzes por 72 horas. As amostras foram visualizadas em 

microscopia de fluorescência e armazenadas para análises moleculares. 
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Resultados 

Figura 1: Resultados da quantificação de exopolissacarídeo. O quadrado vermelho indica 

diferença significativa. 

Figura 2: Resultados das áreas ocupadas pelas diferentes linhagens. O quadrado vermelho 

indica diferença significativa.  
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Figura 3: Cortes transversais das amostras do experimento in planta. Aumento de 630x, com 

os filtros GFP, DAPI e Prop Iod. 

Figura 4: Quantificação de X. albilineans presentes nos cortes de folhas de cana. 
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Assim, foram hipotetizados modelos para a resposta de X. albilineans à luz, com exceção da 

linhagem Xa8044, em que não observou-se uma mudança comportamental. 

 

 

Palavras-chave: fotopercepção; interação planta-patógeno; virulência.  
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Variação sazonal na fotossíntese de Phaeoceros carolinianus (Michx.) Prosk.  

(Anthocerotophyta) e implicações no metaboloma.  

 

CARDOSO, Leonardo C.; FURLAN, Cláudia Maria; CHOW, Fanly Fungyi 

 

Os antóceros representam o menor grupo em diversidade de espécies dentro das  briófitas, e 

também o menos estudado. Por serem plantas avasculares são muito sensíveis às mudanças 

em seu meio, mas pouco se sabe como as condições ambientais influenciam sua  resposta 

metabólica e fitoquímica. Este estudo procurou descobrir se é possível encontrar em  campo o 

efeito que a sazonalidade teria nessas respostas vegetais, utilizando-se a medição da  

fluorescência da clorofila. O resultado esperado seria de que em épocas de menor pluviosidade  

a eficiência da fotossíntese também seria menor. Para tanto, Phaeoceros carolinianus, uma  

espécie cosmopolita, foi a escolhida como modelo. Medições foram realizadas a fim de  

encontrar a eficiência operacional e a capacidade máxima do fotossistema ao longo de sete  

meses. Ao calcular a taxa de transporte eletrônico do cloroplasto foi revelado dois padrões, 

um  com maior eficiência fotossintética quando comparado ao outro. No entanto, 

diferentemente do  que se previa, a maior eficiência fotossintética estava relacionada às épocas 

de menor  intensidade de chuva. Além da precipitação, a interação entre a umidade e 

temperatura pode  estar envolvida na alteração do desempenho fotoquímico, porém a literatura 

para este tema é  muito escassa. Nesse caso, concluiu-se que a sazonalidade teve uma 

influência significativa  sobre a eficiência da fotossíntese nesta espécie.  

 

Palavras-chave: Antóceros; fluorescência da clorofila; sazonalidade; tolerância à dessecação.  
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Investigando o papel das proteínas BBX na via de sinalização do ácido jasmônico  

 

BARBOSA, Letícia G.; ROSSI, Magdalena 

 

As proteínas B-BOX (BBX) são fatores de transcrição (TFs) que regulam diversos processos 

fisiológicos, incluindo os relacionados à defesa contra patógenos. Em muitos casos, esta 

resposta depende da sinalização do ácido jasmônico (JA), que induz a degradação da proteína 

repressora JAZ, pertencente à família TIFY/JAZ, atenuando a repressão sobre o TF MYC2, 

levando à expressão de genes responsivos a JA. Este trabalho teve como objetivo identificar e 

caracterizar a diversidade das proteínas pertencentes à família TIFY/JAZ no genoma de 

tomateiro, Solanum lycopersicum L., investigar a responsividade a jasmonato dos genes que 

codificam TIFY/JAZ e BBX, e explorar o papel das BBX na sinalização de jasmonato. 

Sequências de proteínas TIFY/JAZ de Arabidopsis thaliana foram utilizadas para identificar 

proteínas homólogas no genoma de S. lycopersicum, as quais foram posteriormente alinhadas 

para a reconstrução de uma árvore filogenética. Além disso, o motivo de ligação de MYC2 foi 

buscado na região promotora (1000pb a montante do códon de início da tradução) dos genes 

que codificam SlTIFY/JAZ e SlBBX. Para a análise transcricional via RT-qPCR, plantas de 

tomateiro selvagem e mutantes para BBXs (Slbbx17 e SlBBX28-RNAi L10), foram colocadas 

em tratamento controle ou ao de exposição a metil jasmonato (MeJA), sendo folhas coletadas 

antes do tratamento e após 4 h e 24 h do mesmo. A partir destas abordagens, 19 sequências 

TIFY/JAZ foram identificadas no genoma do tomateiro, as quais, em conjunto com as de A. 

thaliana, distribuíram-se em quatro clados distintos, denominados JAZ, PPD, TIFY8 e ZIM. 

Motivos de ligação de MYC2 foram encontradas em quatorze SlTIFY/JAZ e em onze SlBBXs. 

O perfil transcricional no genótipo selvagem revelou que a maioria dos genes de ambas as 

famílias são modulados pela aplicação do MeJA. Por outro lado, a expressão de SlMYC2 e 

SlTIFY/JAZ nos genótipos mutantes indicou uma menor responsividade destes genótipos a 

jasmonato. Coletivamente, os resultados sugerem que a modulação da expressão de alguns 

SlTIFY/JAZ e SlBBXs por ácido jasmônico é mediada pelo MYC2, e que tanto BBX17 como 

BBX28 atuam como reguladores positivos da via de sinalização do ácido jasmônico. 

 

Palavras-chave: BBX; Jasmonato; Solanum lycopersicum; TIFY/JAZ.  
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Caracterização morfoanatômica e evolução de quatro atributos foliares em Scleria 

P.J.Bergius (Cyperaceae)  

 

DOS SANTOS, Lucas A.;  MELO DE PINNA, Gladys F. A. 

 

Agência Financiadora: FAPESP 

 

A folha das Monocotiledôneas é tipicamente constituída por uma bainha e uma lâmina. Muitas 

outras estruturas podem estar presentes, interpretadas como modificações da bainha ou da 

lâmina ou estruturas sui generis, como contralígulas, lígulas e alas. Investigamos estas 

estruturas em Scleria (Cyperaceae) através de uma revisão da literatura, morfologia, anatomia 

e estimativa do estado ancestral, discutindo o seu conceito, bem como outro carácter foliar 

neste gênero (lâmina pseudopremorsa). O conceito de “contralígula” não é uniforme na 

literatura, com pelo menos três definições discordantes. A diversidade morfológica da 

contralígula representa um continuum de desenvolvimento e a distribuição dos tricomas da 

lígula e da contralígula pode ser resumida em três padrões. Anatomicamente, a lígula apresenta 

um padrão semelhante ao encontrado em alguns grupos de Poaceae. O ancestral de Scleria 

provavelmente tinha uma contralígula deltoide que se diversificou dentro do gênero. A lígula, 

as alas e o apêndice membranoso apareceram mais de uma vez em Scleria. Para padronizar os 

conceitos dentro da família, sugerimos que a definição usada para Scleria seja expandida para 

Cyperaceae.  

 

Palavras-chave: alas; antilígula; Bisboeckelereae; estados ancestrais; folha.  
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Comportamento dos Tubos Polínicos em Orchidaceae: Aumentando a Compreensão 

sobre Processos de Comunicação Intercelular e Quimiotropismo Reprodutivo  

 

PIETRAFESA, Luigi; PORTES, Maria Teresa 

 

Agência Financiadora: FAPESP 

 

Orchidaceae possui diversas estratégias de dispersão do pólen, variando de mônades a 

polínias, as quais estão relacionadas com a filogenia das diferentes subfamílias. O 

agrupamento do pólen na forma de polínia é uma inovação reprodutiva que parece ter 

conferido grande sucesso evolutivo a este grupo, evidenciado pela diversidade das subfamílias 

com este tipo de dispersão (Orchidoideae e Epidendroideae). Assim, a forma e a densidade na 

qual o pólen é disperso pode influenciar nas interações entre os tubos polínicos, revelando 

aspectos funcionais das distintas estratégias de dispersão. Neste sentido, o objetivo do trabalho 

é investigar o comportamento dos gametófitos masculinos quando dispersos de forma 

individual ou coletiva. Para isso, a germinação in vitro dos grãos pólen e das polínias é 

fundamental para investigar a dinâmica de crescimento dos tubos polínicos. Assim, foram 

feitas diversas otimizações tanto no meio de germinação, quanto nas condições de crescimento 

e imageamento dos tubos polínicos para viabilizar a obtenção de dados quantitativos e 

qualitativos. As diferentes unidades de dispersão foram germinadas em meio semi-sólido 

contendo 10% de sacarose, 1,6 μM de H3BO3, 200 μM de CaCl2, 250 μM de MES, 0,1% de 

agarose a pH 5,7 e incubadas a 25 oC. O tempo de germinação das amostras variou 

substancialmente entre as espécies, as quais foram incubadas de 30 min a 12 h para 

visualização de tubos polínicos com comprimento ≥ 200μm. Subsequentemente, foram 

adquiridas imagens sequenciais com intervalos de 4 s, para obtenção de séries temporais, que 

foram analisadas pelo ImageJ para obtenção do perfil de crescimento. Foram observadas 

oscilações de crescimento com períodos curtos, múltiplas frequências e amplitudes que 

variaram de acordo com a espécie. Além disso, foram quantificadas as taxas de crescimento 

dos tubos polínicos e os resultados indicam uma maior influência do hábito nas taxas de 

crescimento do que a posição filogenética das espécies analisadas. Estes resultados são 

completamente originais e indicam aspectos funcionais das distintas estratégias de dispersão 

do pólen, contribuindo para o aumento da compreensão do comportamento celular e 

quimiotropismo individual e coletivo, além de sugerir possíveis interações intercelulares entre 

os gametófitos masculinos em Orchidaceae. 

 

Palavras-chave: Comunicação intercelular; Orchidaceae; reprodução sexuada; unidade de 

dispersão.  
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Caracterização do crescimento e produção de grãos em arroz transgênico expressando 

o gene da aquaporina VgPIP1;2 de Vriesea gigantea  

 

SANTOS, Mariana C.; MERCIER, Helenice 

 

O arroz (Oryza sativa L.) é uma das cultivares mais importantes do mundo, representando 

mais de 20% das calorias ingeridas mundialmente. Um dos nutrientes requeridos mais 

importantes para o cultivo de arroz é o nitrogênio (N). Sabe-se que o arroz possui preferência 

pelo nitrogênio na forma amoniacal, e muitas produções agrícolas utilizam fertilizantes à base 

de ureia, que é degradada em amônio e gás carbônico. No entanto, após a fertilização, o 

aproveitamento do N é pequeno para a cultura do arroz. Assim, se faz necessário buscar 

diferentes técnicas e estratégias que aumentem a Eficiência do Uso de N (EUN) nas plantas. 

O presente trabalho teve como objetivo principal caracterizar o crescimento e a produção de 

grãos em diferentes linhagens de arroz transgênicas expressando constitutivamente o gene da 

aquaporina transportadora de amônio (VgPIP1;2) de Vriesea gigantea, uma bromélia epífita 

formadora de tanque e que absorve NH4+ como fonte preferencial de nitrogênio. Esperava-se 

que as plantas transgênicas apresentassem uma absorção radicular de N mais eficiente em 

comparação às selvagens, e que isso refletiria num crescimento mais vigoroso e numa maior 

quantidade de panículas por planta, além de grãos com conteúdo maior de N e proteínas. 

Dentre as três linhagens avaliadas, uma delas (S9P2) apresentou, claramente, um melhor 

desenvolvimento vegetativo quando se avaliou os números médios de perfilhos e folhas por 

indivíduo, comparativamente às demais linhagens transgênicas e à selvagem. Além disso, o 

número de panículas por planta foi significativamente maior nessa linhagem, indicando um 

possível sucesso em relação à produção da aquaporina VgPIP1;2 nos tecidos radiculares, o 

que levaria a uma maior absorção de N por esses órgãos. A linhagem S9P2 apresentou também 

um conteúdo de proteínas totais em seus grãos significativamente maior em comparação às 

outras linhagens e, principalmente, à selvagem. O melhor desenvolvimento vegetativo de 

S9P2, além de um maior conteúdo de proteínas em seus grãos, indica que essa linhagem, 

possivelmente, apresenta uma maior Eficiência no Uso de Nitrogênio. 

 

Palavras-chave: aquaporina; arroz; bromélia; nitrogênio.  
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Caracterização da expressão e clonagem de dois genes candidatos a reguladores do 

splicing alternativo em estresse térmico em arroz. 

 

SILVA, Nayara M.; CALIXTO, Cristiane 

 

Agência Financiadora: FAPESP 

 

O aquecimento global gera estresse térmico, uma ameaça significativa à produção de arroz, 

afetando a qualidade e a quantidade dos grãos. Para melhorar as estratégias de cultivo, é crucial 

entender os mecanismos moleculares que conferem tolerância ao calor. O splicing alternativo, 

que produz várias proteínas a partir de um único gene, é um regulador importante da resposta 

ao estresse. Este estudo identificou os genes LOC_Os02g40900 e LOC_Os05g30140 como 

potenciais reguladores do splicing sensíveis à temperatura, devido à sua expressão diferencial 

em resposta ao calor e à similaridade com genes de Arabidopsis thaliana, conhecidos por sua 

regulação térmica. Com isso, esse estudo teve como objetivos: Investigar o perfil de expressão 

de LOC_Os02g40900 e LOC_Os05g30140; Dar início à geração de plasmídeos de super-

expressão para esses genes com Tecnologia Gateway®, para serem futuramente utilizados em 

transformação de sub-espécie de arroz suscetível ao calor. Para isso, foram feitas análises in 

silico para obter informações sobre os genes; Plantação e coleta dos materiais vegetais; 

Extração de RNA e obtenção de cDNA; Ampliação das CDSs por PCR; Ligação das CDSs ao 

vetor pJET 1.2/blunt; Transformação de E. coli e confirmação de colônias com PCR; 

Minipreparação das colônias positivas e digestão de DNA plasmidial; Inserção de sítios attB 

e construção de vetor de entrada. Assim, a partir da caracterização dos genes in silico e em 

laboratório, pode-se ver que o gene LOC_Os02g40900 apresenta um unico transcrito, 

enquanto LOC_Os05g30140 possui duas isoformas geradas por splicing alternativo, sendo 

uma delas afetada por retenção de íntron, resultando em um stop códon prematuro. Ambos os 

genes codificam proteínas com domínio de reconhecimento de RNA. A expressão dos genes 

foi confirmada em folhas, e as sequências codificadoras foram amplificadas e subclonadas em 

vetor pJET 1.2/blunt e após ligação attB, foram ligadas em vetor pDONR™221 para futura 

transformação. Dessa forma, as análises permitiram caracterizar os genes estudados, focando 

nos perfis de expressão e eventos de splicing alternativo. A pesquisa revelou pouca informação 

sobre suas funções em O. sativa, especialmente em termotolerância. Reforça-se assim a 

necessidade de desenvolvimento em vetores de superexpressão, de modo a compreender o 

papel da proteína na planta no futuro. 

 

Palavras-chave: arroz; estresse térmico; Oryza sativa; RNA; splicing alternativo.  
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Flora da Serra do Cipó, Minas Gerais: Ochnaceae 

 

CÁCERES, Sophia Y. H.; PIRANI, J. R.; REINALES, S. P. 

 

A Serra do Cipó, incluída na Cadeia do Espinhaço e no domínio fitogeográfico do Cerrado, 

representa uma região de grande interesse biológico devido ao elevado grau de endemismo, 

riqueza de espécies e ameaça aos habitats. Em 1979 teve início o Projeto “Flora da Serra do 

Cipó, Minas Gerais”, cujos objetivos principais estão associados ao desenvolvimento de floras 

detalhadas das famílias presentes nesta região. No entanto, Ochnaceae DC. é uma família à 

qual tal estudo ainda não havia sido realizado, ainda que grande parte de sua diversidade no 

Brasil esteja associada a áreas de Cerrado, e, principalmente, campos rupestres, havendo 

registros de 3 gêneros na Serra do Cipó, Luxemburgia A.St.-Hil, endêmico do Brasil, Ouratea 

Aubl. e Sauvagesia L. Com isso, os principais objetivos do projeto foram: i) Contribuir com 

o conhecimento sobre Ochnaceae através da produção de um tratamento taxonômico 

detalhado, procurando trazer características diagnósticas das espécies, a ser publicado na Série 

da Flora da Serra do Cipó; e ii) Produzir descrições morfológicas sobre as espécies de 

Ochnaceae presentes na Serra do Cipó, incluindo informações sobre sua distribuição 

geográfica e fenologia, de maneira a possibilitar a elaboração de chaves de identificação e 

ilustrações. Assim, foram utilizados para a análise morfológica majoritariamente espécimes 

incluídos no Herbário SPF (USP), complementados, no entanto, por espécies coletadas em 

campo. Foram codificados e analisados 56 caracteres morfológicos para Luxemburgia, 55 para 

Ouratea e 64 para Sauvagesia, procurando explorar as especificidades morfológicas de cada 

um dos gêneros. Assim, com base no material analisado e coletado, encontraram-se 8 espécies 

de Luxemburgia, 5 de Ouratea e 9 de Sauvagesia, totalizando 22 espécies, em comparação 

com as 15 espécies consideradas para Ochnaceae no último levantamento realizado. Com isso, 

foram elaboradas chaves de identificação para os gêneros e para as espécies, assim como 

descrições morfológicas detalhadas. Além disso, foram produzidas ilustrações diagnósticas, 

procurando evidenciar caracteres importantes na delimitação de espécies, assim como 

comentários atualizados sobre distribuição das espécies e fenologia. Desta maneira, o projeto 

contribui para o aumento de coleções botânicas e com o conhecimento sobre a flora montana 

brasileira. 

 

Palavras-chave: florística; Malpighiales; taxonomia.  
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Revisitando a presença de múcron em espécies de Cyperaceae sem lâmina: um estudo 

de caso do gênero Eleocharis  

 

LOPES, Stephanye M.T.; MELO DE PINHA, Gladys F. 

 

O gênero Eleocharis R. Br. (Cyperaceae) inclui mais de 300 espécies de ervas aquáticas de 

pequeno e médio porte, encontradas em regiões tropicais e subtropicais. As espécies são 

descritas como tendo lâmina foliar ausente ou reduzidas a uma estrutura setiforme denominada 

“múcron” na região onde provavelmente haveria uma lâmina foliar. Além disso, as espécies 

de Eleocharis são descritas como eliguladas, isto é, sem a presença de lígula. Entretanto, 

alguns relatos recentes foram feitos de espécies apresentando estruturas similares a lígulas 

Dessa forma, o objetivo deste trabalho é averiguar a hipótese do múcron ser uma lâmina foliar 

e revisitar a presença de lígulas no gênero. Para isso, selecionamos quatro espécies de 

Eleocharis, duas mucronadas e duas não mucronadas, buscando uma caracterização anatômica 

e morfológica mais detalhada da região apical da bainha e, adicionalmente, estimar a evolução 

do caráter no gênero. Para o estudo morfoanatômico, foram coletadas folhas maduras ao longo 

do escapo e dissecadas para obtenção da região entre da bainha compreendendo desde a região 

mediana até o ápice (local onde se desenvolve o múcron, quando presente). Todas as amostras 

foram fixadas em FAA e estocadas em etanol 70%. O material foi submetido às técnicas usuais 

de anatomia vegetal incluindo inclusão em paraplast, diafanização e microscopia eletrônica de 

varredura. Para a reconstrução do caráter ancestral utilizamos o programa R por meio do 

pacote Phytools. Os resultados da morfologia demonstram que uma das espécies mucronadas 

(E. elegans) apresenta uma estrutura semelhante à lígula do tipo membranosa. Dos caracteres 

anatômicos encontrados no múcron, destacamos a ausência de vascularização em seu ápice e 

um padrão de venação diferente do observado na bainha, sugerindo que o múcron não 

representa apenas uma extensão do ápice da bainha. A filogenia construída mostra que o 

ancestral do gênero não apresenta múcron, sendo esse caráter adquirido algumas vezes ao 

longo da evolução, com posteriores regressões. Esses caracteres, somado ao fato de termos 

encontrado estrutura semelhante à ligula membranosa, reforçam que o múcron pode 

representar uma lâmina foliar reduzida. Dessa forma, as descrições de lâmina foliar ausente e 

eligulada são características que precisam ser revisitadas para o gênero.  

 

Palavras-chave: lâmina foliar; lígula; monocotiledôneas; múcron.  
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Variação sazonal na fotossíntese do musgo Hyophila involuta (Hook.) Jaeg. & Sauerb., 

com investigação na produção de metabólitos e sistema redox  

 

GODOY, Yasmin V. L.; CHOW, Fanly Fungyi; FURLAN, Cláudia Maria  

 

As briófitas - musgos, antóceros e hepáticas - desenvolveram adaptações que permitiram seu 

sucesso evolutivo e sobrevivência em diversos habitats, sendo uma delas a adaptação 

metabólica. Assim, o presente estudo teve como objetivo analisar esse mecanismo com 

enfoque nos efeitos das variações abióticas sazonais em Hyophila involuta, um musgo 

cosmopolita, presente na Universidade de São Paulo. Os objetivos incluem a avaliação do 

estado do sistema redox, dos pigmentos, e parâmetros de fotossíntese, comparando locais com 

diferentes tipos de exposição solar. A metodologia é baseada em duas áreas de estudo: uma 

sombreada e outra com pleno sol. As análises envolveram medições mensais da fluorescência 

in vivo da clorofila a do fotossistema II utilizando um fluorômetro, coleta e triagem de 

amostras, análise do sistema redox, conteúdo de proteínas, atividade da catalase, peróxido de 

hidrogênio, e análise de pigmentos. Ainda, dados meteorológicos foram utilizados para 

correlacionar os resultados. Quanto aos resultados e discussão, as medições de rendimento 

quântico e taxa de transporte de elétrons mostraram baixo efeito da variação sazonal na área 

sombreada, mas o efeito foi significativo na área de pleno sol, com menor eficiência 

fotossintética no inverno e outono. Em complemento, os dados meteorológicos indicaram que 

a precipitação um dia antes das análises de primavera e verão influenciou positivamente na 

eficiência fotossintética da área com maior exposição solar. A análise de pigmentos revelou 

que o conteúdo clorofila se manteve ao longo das estações, embora a coloração do musgo no 

inverno e outono estivesse amarronzada em contraste com as outras estações que se encontrou 

verde. Por fim, as análises do sistema redox e carotenóides não apresentaram resultados 

satisfatórios. Em suma, podemos concluir que H. involuta modula sua fotossíntese de acordo 

com o ambiente em que se encontra e mantém o conteúdo de clorofila durante adversidades, 

sendo uma planta homioclorófila. Além disso, a combinação exposição solar e precipitação é 

crucial para a interpretação dos dados. Por fim, há a possibilidade de complementar o estudo 

com futuras análises metabolômicas para obtenção respostas mais precisas. 

 

Palavras-chave: briófita; fotossíntese; metabolômica. 
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Revisão sistemática de estudos de ecologia de movimento de aves na América do Sul 

 

NUNES, Amanda M.; DÉNES, Francisco V. 

 

Os animais precisam se mover tanto para buscar recursos quanto para fugir de ameaças. Desta 

forma, fatores como evolução e ecologia são moldados e também moldam o movimento desses 

animais. Nas últimas décadas, os estudos de ecologia do movimento têm crescido tanto em 

número como em relevância, influenciados pela publicação do Arcabouço Teórico da Ecologia 

do Movimento (Nathan et al., 2008) e pela chamada Golden Age of Bio-logging, que tem 

apresentado equipamentos que permitem aos pesquisadores acompanhar os movimentos dos 

animais à distância e em tempo real. Uma localidade que tem sido alvo de inúmeros estudos 

de ecologia do movimento é a América do Sul, que chama a atenção da comunidade científica 

internacional pela sua diversidade exuberante de aves e também pelos movimentos que 

conectam diferentes regiões do planeta ao continente. Diante disso, no presente estudo, 

pretendemos realizar uma revisão abrangente sobre a ecologia do movimento de aves da 

América do Sul. Para estabelecer os critérios de seleção e filtragem dos dados a serem obtidos, 

utilizamos a diretriz PRISMA 2020 (Page et al., 2021). As publicações foram obtidas nas 

bases de dados Scopus e Web of Science, utilizando palavras-chave relacionadas à região 

geográfica, táxons, tecnologias de rastreamento, tipos de movimentos e temas mais comuns 

em ecologia do movimento. Foram obtidas 1.469 publicações, das quais 535 estavam 

duplicadas e foram removidas. Na primeira etapa da filtragem, foram lidos os resumos dos 

artigos a fim de verificar se estavam dentro da temática do trabalho. O número de artigos 

selecionados passou para 570, que serão lidos integralmente na segunda etapa de filtragem, 

que verificará o uso de tecnologias de rastreamento e os assuntos sobre ecologia do 

movimento. A análise de resultados seguirá a metodologia denominada tecelagem de pesquisa 

(Nakagawa et al., 2018), que utiliza atributos do mapeamento sistemático e da bibliometria, a 

fim de responder questões sobre a temática em si, mas também sobre a produção das pesquisas 

na área. 

 

Palavras-chave: aves da América do Sul; análises bibliométricas; Bio-logging; Ecologia do 

Movimento; mapas sistemáticos; tecelagem de pesquisa.  
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Silviculturas levam a simplificação de redes anuro-presa e a forte  partição de nicho  

 

CARVALHO, Augusto N.; GUIMARÃES JR., Paulo R.; MARTINS, Marcio R. C. 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

Este estudo avaliou como plantios de Eucalyptus. impactam comunidades de anuros por  meio 

da reconfiguração das comunidades de presas, em comparação com florestas nativas.  

Testaram-se três hipóteses: (1) A diversidade de anuros e presas será menor em eucaliptais; 

(2) A comunidade de anuros na silvicultura apresentará menor partição de nichos entre as  

espécies e, por conseguinte, uma maior sobreposição de nichos e uma baixa modularidade; (3) 

Se a diversidade e abundância de presas for menor em eucaliptais, os anuros apresentarão  uma 

dieta generalista similar à disponibilidade de presas no ambiente. O trabalho foi baseado  na 

dieta de anuros em uma região de Mata Atlântica, no município de Camanducaia, Minas  

Gerais, Brasil. A vegetação natural predominante é a Floresta Ombrófila Mista com  

Araucárias, mas está situada em um mosaico de remanescentes florestais e monoculturas de  

Eucalyptus. Tanto os anuros quanto a disponibilidade de presas foram amostrados em 28  

transectos igualmente distribuídos entre ambiente de Mata Atlântica e Eucalyptus. Anuros  

apresentaram menor diversidade e abundância em plantios de Eucalyptus em comparação às  

florestas nativas. Já no caso das presas no ambiente, somente a abundância foi menor em  

plantios do que em florestas nativas, com a diversidade não apresentando diferença entre os  

ambientes. Ao contrário da hipótese inicial, ambas redes apresentaram um valor moderado  de 

conectância, com um valor marginalmente maior em Eucalyptus. Além disso, a rede de  plantio 

de Eucalyptus é mais modular do que a de floresta nativa. A partição de nicho entre  as espécies 

foi significativa somente em plantios. Apesar das diferenças observadas, a  especialização e 

eletividade dos anuros não diferiram entre os ambientes, com todas as espécies apresentando 

o núcleo de sua dieta composto por menos de duas categorias  alimentares. O estudo revela 

diferenças na diversidade, abundância e redes de interação entre  anuros e presas em florestas 

e eucaliptais. A maior modularidade e partição de nicho nos  plantios sugerem uma 

comunidade mais compartimentalizada e simplificada, destacando a  necessidade de estudos 

adicionais sobre os impactos da silvicultura em interações tróficas.  

 

Palavras-chave: anuros; uso da terra; interações tróficas; especialização; Mata Atlântica; 

Eucalyptus.  
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Avaliação da qualidade do ar inferida pela concentração de dióxido de carbono em 

salas da Universidade de São Paulo  

 

MARTIN DE SOUZA, Bruno C.; MEIRELLES, Sérgio T. 

 

O impacto da qualidade do ar de interiores na saúde das pessoas que ocupam estes espaços foi 

enfatizado pela pandemia da Covid-19. Além disso, uma baixa qualidade do ar em interiores 

pode estar associada à síndrome do edifício doente, que consiste em sintomas que promovem 

a redução do foco e da produtividade daqueles expostos a essas condições precárias. O objetivo 

deste trabalho é avaliar a qualidade de ar nas salas de aula do instituto de biociências da 

Universidade de São Paulo através do monitoramento da concentração de CO2 durante as 

aulas. Para isto foram desenvolvidos aparelhos na plataforma arduino, implementando os 

sensores ENS160 e AHT2X da Adafruit, que medem a concentração de CO2 e de voláteis 

orgânicos, a temperatura e a umidade relativa do ar. A concentração de CO2 máxima em 

ambientes internos recomendada pela ANVISA é de 1000 ppm. Portanto, o critério de 

avaliação das salas é se a concentração de dióxido excede este limite de 1000 ppm ou não. 

Foram realizadas coletas em 9 das 24 salas, sendo que de 2 a 3 aulas foram monitoradas em 

cada sala analisada. Foi feito um registro durante as coletas, incluindo a lotação da sala, a 

duração da aula, se as janelas e ventiladores foram utilizados e se houve intervalo. Houveram 

três salas bem avaliadas nas quais a concentração de CO2 não excedeu o limite e as coletas 

foram realizadas com uma lotação superior a 50% com uma duração superior a duas horas. 

Houveram 4 salas que necessitam de mais dados, pois, embora não tenham excedido o limite, 

foram monitoradas com uma lotação inferior a 50% ou por menos de duas horas. Houveram 2 

salas mal-avaliadas nas quais a concentração de CO2 excedeu o limite. A concentração de CO2 

se manteve em níveis seguros na maioria das salas analisadas. Foi observada uma melhora na 

qualidade de ar sempre que houve um intervalo nas aulas. Além disso, a maioria das salas 

possuem janelas avariadas que não podem ser abertas, explicitando a necessidade de reformas 

nos prédios da universidade.  

 

Palavras-chave: dióxido de carbono; renovação do ar; qualidade do ar de interiores.  
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O papel das aves visadas pelo tráfico de animais para a estrutura de uma rede de 

dispersão de sementes da Mata Atlântica 

 

ALLEGRINI, Carolina S.; GUIMARÃES JR , Paulo R. 

 

As redes de dispersão de sementes são conjuntos de interações mutualísticas em que  espécies 

frugívoras dispersam sementes de plantas produtoras de fruto e são  importantes para a 

regeneração e manutenção florestal, especialmente em regiões  tropicais. Ameaças à 

biodiversidade, entretanto, têm o potencial de impactar populações  e comunidades naturais, 

desestruturando redes e comprometendo serviços  ecossistêmicos como a dispersão de 

sementes. As aves são as principais contribuintes  para a dispersão de sementes na Mata 

Atlântica, realizando interações com mais  espécies de plantas, porém são também muito 

visadas pelo tráfico de animais silvestres  e se encontram sob risco de defaunação pela captura 

ilegal. Este trabalho objetivou  investigar a contribuição das espécies de aves traficadas no 

Brasil para uma rede de  dispersão de sementes da Mata Atlântica. A partir de registros de 

entradas em três  bancos de dados relativos a apreensões de animais silvestres, foram 

analisados os graus  das espécies traficadas e não traficadas da maior rede de dispersão de 

sementes da  Mata Atlântica disponível no banco de dados Web of Life. Das 86 espécies de 

aves da  rede, 63 estavam presentes em pelo menos um dos bancos de dados (73,3%), cujos  

registros apontam 20.668 espécimes apreendidos. Aves traficadas, presentes em pelo  menos 

um banco de dados, apresentaram maior grau médio (13,05 interações), ou seja,  espécies mais 

centrais e com maior contribuição à estrutura da rede, em relação às não  traficadas (8,45 

interações). As espécies presentes em todos os bancos de dados  apresentaram maior grau 

médio (15,27 interações) e maior número de espécies (N = 33)  do que todas as demais. Em 

seguida, utilizando regressão linear e coeficiente de  correlação de Pearson, analisou-se se as 

espécies com mais registros nos bancos  analisados seriam as com maiores graus, porém esta 

hipótese foi rejeitada. Logo, com a  maioria das espécies de aves da rede estando presente em 

pelo menos um dos bancos  de dados e sendo em média as mais centrais na rede, constata-se 

que as espécies  traficadas são as que mais contribuem à estrutura da rede e, portanto, grande 

parte do  serviço de dispersão de sementes proveniente desta rede encontra-se sob pressão da  

comercialização ilegal. 

 

Palavras-chave: aves; dispersão de sementes; frugivoria; Mata Atlântica; mutualismo; redes 

ecológicas.  



 

42 

Supergeneralistas na coevolução em redes mutualistas 

 

GOMES, Daniela A.; GUIMARÃES JR., Paulo R. 

 

Redes de interação mutualistas são compostas por espécies que interagem mutuamente, 

beneficiando ambas as partes. Essas interações muitas vezes formam módulos, grupos de 

espécies que interagem muito entre si. Porém, há interações intermodulares, conectando 

diferentes módulos.. Espécies supergeneralistas, consideradas "hubs" da rede, possuem alta 

conectividade tanto dentro quanto entre módulos, o que pode intensificar os efeitos em cascata 

na rede, como efeitos indiretos coevolutivos. Este estudo teve como objetivo investigar o 

impacto da presença de supergeneralistas na coevolução das espécies em redes mutualistas. 

Para isso, foi utilizada a rede de frugivoria de Intervales e Saibadela - São Paulo, Brasil. O 

software R 4.4.2 e o pacote MODULAR (Marquitti et al.) foram utilizados para classificar os 

supergeneralistas com base no Coeficiente de Participação e no Z-score, medidas que 

caracterizam o quão importante uma espécie é para conectar espécies entre e dentro dos 

módulos, respectivamente. Usei um modelo coevolutivo para simular dois cenários evolutivos, 

o primeiro no qual supergeneralistas impõem mudanças evolutivas em seus parceiros mas são 

pouco sensíveis a pressões seletivas, enquanto no segundo cenário os supergeneralistas 

respondem às mudanças evolutivas de seus parceiros, mas os parceiros são pouco sensíveis a 

pressões seletivas. Os resultados sugerem que, quando os supergeneralistas atuam como fontes 

de seleção, a variação fenotípica dentro da rede diminui. Enquanto quando eles são os 

influenciados pela coevolução, a variação fenotípica dentro da rede aumenta. Os 

supergeneralistas podem atuar como centros de influência evolutiva e possivelmente 

homogeneizar os fenótipos na comunidade. Quando a pressão seletiva imposta pelos 

supergeneralistas é baixa, a diversificação de características pode ocorrer. Conclui-se que a 

presença de supergeneralistas em redes mutualistas pode influenciar a coevolução das 

espécies, dependendo da força da interação mutualística. 

 

Palavras-chave: coevolução; redes mutualistas; supergeneralistas.  
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Sinal vermelho para a fauna: diagnóstico de atropelamento de quatro espécies de 

canídeos no  Brasil  

 

PEREIRA, Gabriella C.; DÉNES, Francisco V.; ABRA, Fernanda 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

Com a atual crise da biodiversidade, é alarmante a projeção do declínio populacional de  

espécies consideradas ameaçadas de extinção, como alguns canídeos silvestres brasileiros. As  

rodovias são consideradas entre as maiores perturbações à vida selvagem e a mortalidade de  

animais devido a colisões veiculares é um efeito primário e mensurável que reduz as 

populações e  contribui para a defaunação e a crise de biodiversidade. O presente estudo visa 

diagnosticar a perda  de indivíduos de quatro espécies de canídeos silvestres ameaçadas de 

extinção no território nacional  (Chrysocyon brachyurus, Lycalopex vetulus, Speothos 

venaticus e Atelocynus microtis).  Compilaram-se dados de atropelamento das espécies-alvo 

em território nacional, realizaram-se  análises para avaliar associações entre a ocorrência de 

atropelamentos com o grau de antropização  do ambiente (representado pelo índice de pegada 

humana) e diferentes tipos de uso e cobertura do  solo. Utilizando técnicas de SIG, extraíram-

se os valores do índice de pegada humana e o tipo de  cobertura/uso do solo de cada localidade 

de atropelamento e de pontos distribuídos aleatoriamente  ao longo das mesmas rodovias 

(representando locais sem atropelamentos). Em seguida, modelos de  regressão logística foram 

ajustados para quantificar como a variação no índice de pegada humana e  os diferentes tipos 

de cobertura/uso do solo influenciam a probabilidade de atropelamento para cada  espécie. 

Verificou-se que, em determinadas coberturas do solo, o efeito da pegada humana é maior  ou 

menor do que em outras. Para C. brachyurus, a probabilidade de atropelamento aumenta  

conforme aumenta-se a pegada humana em zonas de agricultura e de mosaico de usos e 

diminui-se  a pegada humana em zonas não vegetadas, indicando uma baixa sensibilidade a 

perturbações na  paisagem. Para L. vetulus, os atropelamentos ocorrem onde o habitat é 

favorável à espécie, com  baixa pegada humana (zonas não vegetadas e de agricultura). Assim, 

os padrões espaciais poderão  fornecer informações importantes aos gestores ambientais e de 

transporte sobre como implementar  medidas de mitigação que reduzam o impacto das 

rodovias sobre essas espécies. 

 

Palavras-chave: atropelamentos; canídeos; conservação; Ecologia; estradas.  
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Dispositivos de ameaça evoluem rápido? Um teste da hipótese da evolução exagerada 

em um clado de opiliões neotropicais 

 

KARMAN, Lior; GENEVCIUS, Bruno; MACHADO, Glauco 

 

A seleção sexual é responsável pela evolução de características exageradas nos machos, como 

ornamentos e estruturas usadas em combates pelo acesso às fêmeas. Tais estruturas podem ser 

classificadas em armamentos, usados para obter vantagem física sobre rivais, ou dispositivos 

de ameaça, usados em demonstrações ritualísticas. Segundo a teoria atual, somente os 

dispositivos de ameaça estão sob pressão de seleção direcional para incremento de tamanho. 

Em opiliões da subfamília Mitobatinae (Gonyleptidae), os machos usam o quarto par de pernas 

alongado como dispositivo de ameaça em confrontos territoriais. Este projeto visa testar a 

hipótese da evolução exagerada, que sugere que a competição entre machos acelera a evolução 

de dispositivos de ameaça. Esperamos que a taxa evolutiva do comprimento das pernas IV dos 

machos seja maior do que a das pernas I, II e III, que são usadas para locomoção e percepção 

sensorial. Além disso, as pernas IV das fêmeas, que não são usadas em combates, devem 

apresentar taxas evolutivas mais lentas. A pesquisa foi realizada com um banco de dados de 

3.557 indivíduos pertencentes a 27 espécies diferentes de Mitobatinae. Utilizando sequencias 

disponíveis no banco de dados público GenBank e outras fornecidas pelo colaborador Miguel 

Medrano, foi montada uma filogenia molecular com comprimento de ramo utilizando o 

programa IQ-TREE. As análises finais foram feitas no RStudio, usando funções que ajustam 

os dados morfométricos e filogenéticos a dois modelos evolutivos (movimento Browniano e 

Ornstein-Uhlenbeck), calculando as taxas evolutivas de cada caráter. Os resultados mostram 

que as pernas ambulatoriais/sensoriais demonstraram taxas evolutivas baixas enquanto a perna 

IV apresentou uma taxa extremamente elevada nos machos. Já nas fêmeas, a perna IV 

apresentou taxas semelhantes as observadas para suas outras pernas. Em conclusão, obtivemos 

apoio para a hipótese da evolução exagerada em uma estrutura usada como dispositivo de 

ameaça. 

 

Palavras-chave: competição macho-macho; evolução exagerada; métodos filogenéticos 

comparativos; seleção sexual; taxa evolutiva.  
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Uma unidade de conservação vazia em São Paulo: Conformidade legal e caracterização 

ambiental na APA Serra dos Cocais, Valinhos, SP 

TEIXEIRA, Luís Felipe G.; PIVELLO, Vânia R. 

 

A Área de Proteção Ambiental (APA) Serra dos Cocais, no município de Valinhos, SP, foi 

criada com o objetivo de proteger a paisagem, os recursos hídricos e os fragmentos florestais 

do local. A região é de especial interesse por sua geomorfologia única, vegetação rupestre 

relictual, e pela presença de cavernas em granito. Como APA, seu objetivo era disciplinar o 

uso da terra em seu interior, propondo normas específicas e eventuais unidades de conservação 

mais restritivas em locais mais frágeis. Porém, a APA nunca formou um Conselho Gestor e 

permaneceu vazia de zoneamentos ou fiscalização. O presente trabalho buscou entender os 

padrões espaciais das características que a APA buscava proteger, por meio de testes 

estatísticos de aderência, e as ameaças principais à biodiversidade, por meio da análise da 

conformidade legal das propriedades em seu interior. O trabalho produziu dois mapas de 

conformidade legal, um mapa de potencial de ocorrência de pseudocarste e uma comparação 

entre as Áreas de Proteção Permanente (APPs) segundo o Código Florestal de 1965 e a Lei de 

Proteção da Vegetação Nativa de 2012. Ao fim, também é trazida uma discussão sobre a 

hipótese de Aziz Ab’Saber de que a vegetação da Serra dos Cocais seria um relicto do Último 

Máximo Glacial 

 

Palavras-chave: legislação ambiental; ecologia da paisagem; teoria dos refúgios. 

 

  



 

46 

Conflitos entre centralização e modularidade em redes mutualistas 

 

BOSSAN, Mariana C.; GUIMARÃES JR, Paulo R. 

 

Em comunidades ecológicas, as interações entre espécies formam redes de interações 

complexas. As estruturas dessas redes são determinadas pela distribuição dessas interações. A 

análise da estrutura de redes é fundamental para entender como processos ecológicos e 

evolutivos influenciam a dinâmica do sistema. Dois padrões estruturais comuns em redes 

ecológicas são a modularidade e a centralização. Em redes perfeitamente modulares, nenhuma 

espécie é particularmente central. Em redes perfeitamente centralizadas, não há modularidade. 

Porém, estudos prévios demonstraram que níveis de modularidade e centralização podem 

coexistir em uma mesma rede. Todavia, a relação entre essas estruturas ainda não está 

totalmente compreendida, é possível que a solução para o problema dependa da forma que as 

interações das espécies mais conectadas estão distribuídas dentro do seu módulo e com outros 

módulos. A hipótese deste estudo propõe que modularidade e centralização são negativamente 

correlacionadas e coexistem em níveis intermediários. Para investigar essa hipótese, foram 

analisadas 12 redes mutualistas de dispersão de sementes. O grau de modularidade para redes 

bipartidas foi calculado com o software MODULAR, e a centralização foi avaliada pela 

diferença entre o número máximo e mínimo de interações, padronizada pela centralização 

teórica máxima. A conectividade entre e dentro dos módulos foi medida por meio dos índices 

ci e zi, respectivamente. Os resultados mostraram que as redes apresentaram diferentes 

estruturas. A análise revelou uma correlação negativa significativa entre modularidade e 

centralização. Especificamente, espécies com um número elevado de interações (ki) tendiam 

a ser altamente conectadas tanto entre os módulos (ci) quanto dentro de seus módulos (zi), 

sugerindo que a coexistência de modularidade e centralização é mediada por espécies centrais 

que sustentam a estrutura modular enquanto facilitam conexões intermodulares.Essa 

coexistência implica que, embora a modularidade possa tamponar efeitos-dominó entre 

módulos, as espécies centrais podem facilitar a propagação desses efeitos através da rede. 
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Efeitos da urbanização em características morfológicas de Euglossa 

cordata (Hymenoptera: Apidae: Euglossini)  
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Euglossini é uma tribo de abelhas neotropicais comumente encontradas em áreas urbanas,  

sendo algumas espécies consideradas bioindicadoras, o que as torna importantes no estudo  

dos efeitos da urbanização sobre a biodiversidade. As consequências da urbanização agem  

como filtros ambientais que dificultam o estabelecimento e manutenção de espécies nas  

cidades, incluindo as abelhas. Dentro da região tropical, a Mata Atlântica é um dos biomas  

afetados pelo problema, com destaque para o município de São Paulo, a maior metrópole do  

Brasil. A tribo Euglossini possui representantes nesse bioma, e há relatos de diminuição ou  

aumento do tamanho corporal dessas abelhas em áreas mais urbanizadas. Neste projeto,  foram 

avaliadas as mudanças de tamanho corporal em Euglossa cordata coletadas com  eucaliptol 

em 11 parques urbanos do município de São Paulo. A distância intertegular foi  utilizada como 

medida de tamanho corporal e o grau de urbanização foi estimado por meio da  proporção de 

superfícies impermeáveis nos parques. Apesar de haver diferença  estatisticamente 

significativa entre o tamanho corporal das abelhas de cada parque, não houve  correlação entre 

a distância intertegular destas e a proporção de superfícies impermeáveis do  parque onde 

foram coletadas. Contudo, houve correlação negativa entre a data de coleta e a  distância 

intertegular, indicando abelhas menores amostradas mais próximo ao inverno.  Também, as 

abelhas de maio foram estatisticamente menores do que as abelhas de março.  Portanto, a 

proximidade ao inverno se mostrou, no contexto deste estudo, mais relevante na  determinação 

do tamanho corporal de E. cordata do que a urbanização, o que pode se dever  ao fato de que 

há menos recursos florais disponíveis conforme se aproxima o inverno. A falta  de alimento 

prejudica o desenvolvimento larval, podendo gerar adultos de menor tamanho.  No entanto, 

deve-se ressaltar a importância de fatores mais complexos do que a proporção de  superfícies 

impermeáveis na caracterização de cada ocupação urbana, que podem ter  influência nas 

abelhas Euglossini. Novas coletas estão sendo feitas, e um número amostral  maior e mais 

distribuído entre parques foi alcançado. Isso, combinado à análise de simetria e  formato de 

asas deve elucidar os efeitos da urbanização em E. cordata com maior  abrangência.  

 

Palavras-chave: abelhas das orquídeas; gradiente urbano; Mata Atlântica; recursos florais;  

tamanho corporal.  
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Avaliação da influência de eutrofização antrópica sobre o efeito de invertebrados  

bentônicos na ciclagem de nutrientes em riachos tropicais  

 

DE JESUS, Vitor F. P.; BRANDIMARTE, Ana Lúcia 

 

Em riachos de baixa ordem de áreas florestadas, a produção primária autóctone é baixa  devido 

ao sombreamento e a matéria orgânica oriunda da vegetação ripária é uma importante  fonte 

de recursos. Invertebrados detritívoros retalhadores e microrganismos são protagonistas  na 

decomposição dessa matéria orgânica, responsáveis por sua quebra e mineralização,  

respectivamente. Em riachos eutrofizados por entrada de esgoto, a fauna de invertebrados é  

alterada e os retalhadores são escassos. No entanto, a grande proliferação de organismos  

poderia resultar em maiores taxas de decomposição. Além disso, esperar-se-ia maior riqueza  

de táxons e abundância de retalhadores nos riachos conservados. Nós avaliamos o efeito da  

fauna de invertebrados bentônicos na decomposição foliar em quatro riachos de uma área  

florestada localizada em uma unidade de conservação da cidade de São Paulo, sendo três  deles 

conservados e um eutrofizado pela entrada de esgoto doméstico. Utilizamos litter bags de 

malhas diferentes preenchidos com folhas secas para analisar as velocidades de  

decomposição, sendo que os microrganismos colonizam a malha fina e grossa e a fauna de  

invertebrados apenas a grossa. Variáveis abióticas foram amostradas por meio de uma sonda  

multiparâmetros. O riacho eutrofizado apresentou maior condutividade e turbidez e menores  

níveis de oxigênio dissolvido. Os riachos conservados apresentaram maior riqueza de táxons  

e maior abundância e representatividade de táxons detritívoros retalhadores.. As taxas de  

decomposição foliar da malha grossa dos riachos conservados foram maiores que as da malha  

fina dos próprios e malha fina e grossa do eutrofizado. Há uma influência negativa da  

eutrofização antrópica no riacho eutrofizado, que é refletida em sua baixa riqueza de táxons.  

Os riachos conservados apresentaram maior riqueza de táxons e abundância de retalhadores,  

como hipotetizado. A fauna de invertebrados bentônicos teve participação importante na  

decomposição foliar, ao contrário do que a literatura prevê para regiões tropicais.  

Esperávamos que as taxas de decomposição do ambiente eutrofizado fossem maiores que as  

dos conservados devido à maior presença de microrganismos neste local, o que não ocorreu.  

Concluindo, a eutrofização, e a consequente diminuição de retalhadores, no riacho  eutrofizado 

interfere na ciclagem de nutrientes, um relevante serviço ecossistêmico, uma vez  que retarda 

a decomposição foliar. 

 

Palavras-chave: decomposição foliar; riqueza de táxons; retalhadores; litter bag; unidade de  

conservação integral.  
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Ecologia de Estradas: uma análise do plano de mitigação de atropelamento de  fauna 

do estado de São Paulo  

 

FERREIRA, Vitória C. G.; MORETTO, Evandro M. 

 

As rodovias desempenham um papel crucial no transporte e no desenvolvimento  

socioeconômico em escala mundial, mas também causam impactos ambientais  significativos, 

como a fragmentação de habitats, a interrupção de processos ecológicos e  o atropelamento de 

fauna. No estado de São Paulo, que possui uma das malhas rodoviárias  mais densas do país e 

abriga biomas de alta biodiversidade, como o Cerrado e a Mata  Atlântica, o Plano de 

Mitigação de Atropelamento de Fauna (PMAF) da CETESB foi  desenvolvido para minimizar 

esses impactos. Este estudo teve como objetivo avaliar se o  PMAF atende aos critérios de 

boas práticas estabelecidos na literatura de ecologia de  estradas. Para isso, foi realizada uma 

análise crítica fundamentada em 15 categorias  analíticas extraídas de artigos científicos, livros 

e documentos técnicos, selecionados por  meio de revisão bibliográfica em bases como Scielo 

e Google Acadêmico. Os resultados  indicaram que apenas cinco categorias foram 

integralmente contempladas no plano,  enquanto outras nove apresentaram lacunas 

importantes, como a falta de critérios claros  em designação de responsabilidades 

institucionais, métodos defasados de análise e  correção de dados, o uso quase que exclusivo 

da métrica de hotspots de atropelamento  para posicionar medidas de mitigação e a ausência 

de metodologias mais refinadas para  o inventário de espécies ameaçadas. Além disso, houve 

uma categoria não contemplada,  a qual é referente às características de periculosidade de 

estradas, ademais o PMAF da pouca importância à conectividade de habitats e à mitigação da 

fragmentação ambiental sendo que, essas questões podem vir a reduzir a eficácia das 

estratégias propostas pelo  plano. Assim, embora o PMAF seja uma iniciativa importante para 

mitigar os danos  causados pelas estradas no estado de São Paulo, ele ainda está em estágio 

inicial de  desenvolvimento, necessitando de ajustes significativos. Investimentos adicionais 

em  pesquisa científica, planejamento e implementação de critérios mais abrangentes e  

rigorosos são fundamentais para garantir maior eficácia e sustentabilidade nas ações de  

mitigação dos impactos rodoviários, preservando a biodiversidade regional.  

 

Palavras-chave: atropelamento de fauna; biodiversidade; Ecologia de Estradas; impacto  de 

rodovias; mitigação. 
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Ensaios de parâmetros físico-químicos para culturas in vitro de células de 

Hymeniacidon heliophila (Porifera)  

 

DE CARVALHO, Beatriz S.; CUSTÓDIO, Márcio R.  

 

Agência financiadora: FAPESP  

 

As esponjas pertencem ao filo Porifera, possuem um importante papel ecológico e um grande 

potencial biotecnológico. Não apresentam tecidos, mas um conjunto de células diferenciadas 

que desempenham as funções necessárias. Apresentam também enorme capacidade de 

reagregação após dissociação, quando parte das células perde sua diferenciação e forma 

estruturas tridimensionais esféricas, com pinacoderme contínua, chamadas primorfos. Pouco 

se sabe a respeito de quais parâmetros regulam a manutenção das células de esponjas in vitro, 

de modo que os métodos utilizados desconsideram evidências de que essas células podem 

formar microambientes intracelulares. O objetivo desse projeto é investigar o efeito de 

parâmetros básicos no estabelecimento de culturas in vitro de células de esponjas, de modo a 

verificar a influência da variação da temperatura, pH e concentração de potássio, cálcio, zinco, 

iodo e boro no meio, tanto no desenvolvimento, quanto na manutenção das células. As 

esponjas foram cultivadas conforme o método para formação de primorfos e os ensaios 

realizados em placas de cultura de 24 poços, com um primorfo por poço e 2 mL de água do 

mar estéril com antibióticos. Os testes incluíram os pHs 6, 8 (controle), 10 e as temperaturas 

20 (controle), 25 e 30°C. As concentrações iônicas foram estimadas a partir dos valores de 

cada íon como descrito para a água do mar natural e, a partir desses valores, foram preparadas 

soluções com duas, cinco e dez vezes esta concentração. Os ensaios foram acompanhados em 

microscópio invertido com contraste de fase e os efeitos foram verificados observando-se a 

ocorrência de adesão, diferenciação e formação de estruturas, aumento de massa/proliferação, 

secreção de espículas ou matriz extracelular, perda da integridade e necrose celular. Os 

resultados indicam que culturas de células de Hymeniacidon heliophila são positivamente 

mantidas em pH 8 a 30°C. Os efeitos de CaCl2, de ZnSO4, H3BO3 e de KCl não foram 

significativos. Já os primorfos mantidos em todas as concentrações de KI apresentaram 

secreção de elevada quantidade de espículas, adesão à placa e diferenciação com formação de 

um sistema aquífero funcional, com canais e câmaras coanocitárias, o que indica efeitos 

positivos do meio suplementado com iodo.  

 

Palavras-chave: cultura de células; Demospongiae; microelementos; primorfo.  
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Estudo do Sistema Melatonérgico em linhagens de tumores sólidos humanos  

 

ALVES, Caroline S.; FERNANDES, Pedro A.C.M. 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

A melatonina é um importante modulador homeostático periférico de células, oncostático em 

uma ampla variedade de tumores sólidos, por mecanismos independentes e dependentes da 

ativação de receptores de melatonina dos subtipos MT1 e MT2. Estudos anteriores realizados 

em gliomas humanos mostram que a capacidade de sintetizar e acumular melatonina (predita 

por meio de MEL-Index) está negativamente correlacionada com o grau de malignidade do 

tumores (Kinker et al., 2016) levando a uma maior sobrevivência de pacientes em tumores 

com maiores valores de MEL-index, com receptores de melatonina exercendo efeitos opostos 

sobre o desenvolvimento tumoral (Kinker et al., 2021). Em uma análise inicial, a partir dos 

bancos de dados de RNAseq, diferenciou-se o padrão melatonérgico dos tipos tumorais 

pulmonares (SCC e adenocarcinoma pulmonar) com o MEL-index, apenas o primeiro obteve 

um prognóstico positivo em maiores valores do índice. Com o objetivo de entender a razão do 

prognóstico negativo em maiores valores de MEL-index em adenocarcinoma pulmonar, o 

presente estudo busca caracterizar o papel do sistema melatonérgico sobre o desenvolvimento 

de adenocarcinoma pulmonar por meio de análises de bancos de dados (TCGA e GTEx) e de 

dados experimentais da linhagem celular adenocarcinoma pulmonar(A549) , avaliando os 

efeitos de tratamentos com agonistas e antagonistas dos receptores de melatonina (MT1 e 

MT2) utilizando o método de MTT. Análises bioinformáticas mostraram que a expressão 

gênica de MT1 e MT2 são maiores em carcinoma escamoso de pulmão e de adenocarcinoma 

pulmonar quando comparadas a células de tecido pulmonar saudável, e entre os tumores, há 

maior expressão de MT1 em carcinoma escamoso e maior expressão de MT2 em 

adenocarcinomas, mostrando um padrão de expressão de receptores diferencial. A análise de 

oncogenes pulmonares apontam diminuição da expressão dos genes de crescimento tumoral 

com a presença de melatonina em maiores quantidades (MEL-index). Dados experimentais 

sugerem que MT1 parece ter efeito pró-proliferativo em adenocarcinoma pulmonar, podendo 

ser dose-dependente. Estudos posteriores para maior entendimento da ação de MT2 nesse tipo 

celular são necessários para elucidar as vias de sinalização e sua participação no 

microambiente tumoral.  

 

Palavras-chave: Adenocarcinoma Pulmonar; Melatonina; Sistema Melatonérgico.  
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Distinctive effects of cue probability on covert and presaccadic shifts of attention  

 

GUIMARÃES, Maria F. R.; ROHENKOHL, Gustavo 

 

Agência financiadora: FAPESP  

 

Visual perception is enhanced at the location of planned saccades, prior to the execution of the 

eye movement. This perceptual facilitation strongly resembles the classical findings of covert 

attention orienting studies. One well-known factor that modulates covert orienting is the 

probability associated with a central spatial cue to accurately indicate a target location - also 

known as cue validity. In this study, we investigated if presaccadic attentional shifts are 

modulated by the probability of spatial cues. Nineteen participants performed a visual 

orientation discrimination task in which a central cue indicated the location of a target stimulus 

with four different probabilities (88, 40, 22, and 10%) in distinct blocks. Targets (clockwise 

or counterclockwise Gabors) were presented in an array containing three other distractors 

(Gaussian noise), one in each quadrant of the visual field. A response cue was used to indicate 

the target location after the array offset. Subjects performed two presaccadic and two covert 

(endogenous) attention sessions. In the presaccadic sessions, the participants were instructed 

to make a saccade to the location indicated by the cue, and a visual target was presented before 

saccade onset. In the covert attention sessions, participants were required to maintain fixation 

throughout the whole trial. Participants were required to report the orientation of the stimulus 

presented at the location indicated by the response cue. Saccades reaction times and accuracy 

values were equivalent across the four different probability conditions. Our results showed 

that attentional modulation during covert orienting increased linearly with cue probability, and 

target discrimination was only higher at the cued location associated with higher probabilities 

(88 and 40%). Interestingly, we observed that under presaccadic attention, target 

discrimination was improved in all probability conditions, even when the probability of a 

target occurring at the saccade location was very low (i.e. 10%). However, the magnitude of 

the presaccadic perceptual enhancement also increased with spatial probability. Together, our 

findings suggest that presaccadic shifts of attention might rely on two distinct processes, one 

automatic and evident in the perceptual enhancement of low-probability targets, and the other 

voluntary and modulated by top-down attentional goals.  

 

Palavras-chave: Presaccadic attention; probability; Spatial Attention; Psychophysics; Vision.  
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Parâmetros comportamentais como ferramentas para análises fisiológicas em 

equinodermos: Avaliação do efeito da poluição por microplástico e de uma infecção 

fúngica experimental sobre o comportamento de virar do ouriço do mar Echinometra 

lucunter 

 

ACIPRESTE, Mariana F.; CUSTÓDIO, Márcio R.; QUEIROZ, Vinicius 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

O estudo do comportamento animal vem sendo extensivamente utilizado para compreensão 

da biologia dos indivíduos, servindo como uma ponte entre aspectos moleculares e fisiológicos 

da biologia e da ecologia, ligando organismos e ambiente. Em vertebrados, a análise 

comportamental é utilizada como uma ferramenta rápida e de baixo custo para o 

monitoramento da qualidade do ambiente e do estado de saúde dos organismos. Entretanto, 

para os invertebrados essa ainda não é a realidade, já que poucos grupos têm sido 

consistentemente estudados. Um exemplo são os equinodermos, onde o comportamento de 

virar – tempo que um organismo leva para retornar a sua posição natural, com a superfície oral 

ou ventral (no caso das holotúrias) voltados para o substrato – poderia ser um ensaio simples 

e fácil de ser executado. Embora este processo já tenha sido usado para a diagnose de diversos 

tipos de estresses, não existem estudos que confirmem ou avaliem a sua relação com o estado 

de saúde dos animais, dificultando o estabelecimento de uma correspondência entre causa e 

efeito. Por conseguinte, um estudo que correlacionasse as respostas comportamentais com 

dados fisiológicos poderia esclarecer de forma apropriada se o comportamento de virar dos 

equinodermos poderia, de fato, ser utilizado como um parâmetro confiável para avaliar o 

estado de saúde dos animais. Em meio a esse contexto se destaca o objetivo do presente 

projeto, que visa investigar se o comportamento virar realmente reflete a condição de saúde 

dos equinodermos, utilizando como modelo ouriços da espécie Echinometra lucunter. Os 

organismos serão expostos a dois estressores fisiológicos diferentes: uma infecção 

experimental pelo fungo Saccharomyces cerevisiae e a exposição a um poluente, o ftalato, um 

aditivo presente em microplásticos. O comportamento de virar de indivíduos será medido e 

relacionado com diferentes parâmetros imunes: número total e diferencial de celomócitos, 

viabilidade celular e concentração total de proteínas no celoma. Assim, além de confirmar a 

utilidade do comportamento de virar como bioindicador, compreendendo como a ação 

antrópica interfere na qualidade do ambiente e saúde dos organismos, este projeto mostrará 

como o sistema imune dos equinodermos responde a diferentes estresses, podendo auxiliar em 

futuros estudos de biomonitoramento em ambiente marinho. 

 

Palavras-chave: comportamento de virar; Echinometra lucunter; equinodermos; 

microplástico; sistema imune; ouriço do mar.  



 

55 

Validação de modelos de distribuição da herpetofauna da península ibérica frente às 

mudanças climáticas.  

 

DE OLIVEIRA, Thiago A.; CANDIDO, S.; FIRMINO, T.; RAQUEL; ALICE; 

CAVALCANTI, E.; TEJEDO MADUENO, M.; NAVAS IANNINI, Carlos A. 

 

A distribuição de espécies é influenciada por diversos fatores, como temperatura e a  

capacidade de dispersão, sendo a modelagem das distribuições uma ferramenta fundamental 

para a previsão de cenários climáticos futuros. Este estudo objetiva validar  modelos de 

distribuição de espécies (MDEs) usando dados reais da Península Ibérica,  focando na 

comparação de projeções de 2010 e 2020 com registros empíricos do SIARE,  um repositório 

herpetológico confiável. Para a validação empírica, foram selecionadas 111 projeções de 

distribuição de 37  espécies da herpetofauna, realizadas entre 2005 e 2010, com cenários para 

2020. As  projeções foram comparadas com dados de ocorrência de espécies registrados no 

SIARE  para os mesmos anos (2010 e 2020). Utilizou-se a técnica de coeficiente de correlação 

para  analisar a relação entre as distribuições projetadas e reais, com um foco na avaliação da  

precisão preditiva dos modelos. A correlação entre as projeções iniciais (2010) e os dados do 

SIARE foi razoável, com  coeficiente de correlação de 0.56 (p ≤ 0,001), indicando um 

desempenho moderado dos  modelos. As comparações das projeções para 2020, no entanto, 

revelaram uma correlação  fraca, com valores de correlação entre 0.09 e 0.14, sugerindo que 

as alterações nas distribuições das espécies não foram bem representadas. Contudo, espécies 

com risco de  extinção demonstraram um desempenho preditivo mais preciso. Os resultados 

indicam que os MDEs têm limitações significativas na previsão das  distribuições das espécies, 

especialmente quando comparados com dados empíricos de  distribuição. Embora algumas 

projeções mostrem um bom desempenho preditivo,  especialmente para espécies em risco, a 

correlação geral é fraca, destacando a necessidade  de aprimorar esses modelos. A análise 

empírica é crucial para validar as previsões  climáticas e as distribuições de espécies, 

contribuindo para a conservação da  biodiversidade.  

 

Palavras-chave: Anfíbios; distribuição de espécies; modelos de distribuição; mudanças  
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Estudo molecular de uma família brasileira com Ceratocone  

 

MERGULHÃO, Ana Júlia N.; NETTO, Regina M. 

 

Agência Financiadora: Universidade de São Paulo (Programa Unificado de Bolsas- PUB) 

 

O ceratocone é uma disfunção que resulta em alterações estruturais progressivas no tecido 

corneano, modificando sua curvatura e conferindo-lhe uma aparência cônica. Sua 

apresentação é geralmente bilateral e assimétrica, pois tende a evoluir de forma desigual em 

ambos os olhos, sendo uma das principais causas de transplante de córnea. Trata-se de uma 

doença multifatorial. Estima-se que entre 14% e 23% dos pacientes com ceratocone 

apresentem histórico familiar para a doença. Na maioria dos casos hereditários, a herança 

segue o padrão autossômico dominante, com penetrância incompleta. Estudos de ligação e 

associação identificaram pelo menos 60 lócus cromossômicos diferentes com resultados 

sugestivos. Apesar das pesquisas nas últimas décadas, a etiologia do ceratocone permanece 

parcialmente incompreendida. O objetivo deste estudo é identificar a variante e o gene 

causativos do ceratocone em uma grande família na qual a condição segrega com padrão 

autossômico dominante. A família conta com 19 indivíduos diagnosticados com ceratocone e 

amostras de DNA foram obtidas de 15 deles. O sequenciamento completo do exoma foi 

realizado em amostras de quatro indivíduos afetados. Os arquivos .vcf (variant call format) 

resultantes foram anotados e as variantes compartilhadas entre as quatro amostras foram 

analisadas na plataforma Franklin (https://franklin.genoox.com/). As variantes candidatas 

foram filtradas com base em pacotes de predição de patogenicidade, como PolyPhen, SIFT e 

Mutation Taster, e sua frequência (<1%) em bancos de dados genômicos: Exome Aggregation 

Consortium (ExAC), NHLBI Exome Sequencing Project (ESP), 1000 Genomes Project e 

Arquivo Brasileiro Online de Mutações Brasileiras (ABraOM). A seleção das variantes 

também considerou a sua classificação de patogenicidade segundo o American College of 

Medical Genetics (ACMG) e também a expressão dos genes correspondentes no olho, (de 

acordo com o Human Eye Transcriptome Atlas). Para estudar a segregação das variantes 

identificadas como fortes candidatas nos demais membros da família, foram desenhados 

primers para amplificação por PCR das regiões contendo as variantes, seguido de 

sequenciamento de Sanger. Até o momento, 16 variantes foram selecionadas e sequenciadas 

pela equipe, cinco pela graduanda, mas nenhuma estava presente em todos os indivíduos 

afetados, sendo excluídas como causativas. As variantes restantes serão investigadas e outras 

estratégias analíticas serão implementadas. 

  

Palavras-chave: Ceratocone; sequenciamento de Sanger; herança dominante.  
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A produção científica do IB/USP sobre abelhas 

 

LUPPI, André; ARIAS, Maria C.; JORGE, Janes  

 

O Instituto de Biociências da USP possui um grande volume de produção científica nas mais  

diversas áreas que fazem parte das Ciências Biológicas. O presente trabalho analisou um  

recorte dessa produção científica: a pesquisa sobre abelhas, com o objetivo final de entender  

o perfil dessa pesquisa e de seus respectivos autores. Foi utilizada como fonte de informações  

a base de dados do Instituto de Biociências, presente no registro virtual oficial das bibliotecas  

da USP, o Dedalus. Usou-se uma série de palavras-chave relacionadas ao tema, a fim de obter  

o máximo de publicações do IB sobre abelhas, bem como suas respectivas informações, que  

foram registradas em um banco de dados feito para esta pesquisa. A análise das informações  

contidas neste banco de dados teve como alguns de seus resultados: 1. A participação  feminina 

na pesquisa sobre abelhas é majoritária; 2. As áreas do conhecimento mais presentes  dentro 

dessa pesquisa foram as de ecologia e genética; 3. As espécies de abelhas mais  estudadas são 

de abelhas sociais e sem ferrão; 4. 30% de toda a produção analisada possui  algum problema 

de disponibilidade tanto no Dedalus como em meio virtual no geral, o que é  uma ameaça para 

a conservação desses trabalhos. O banco de dados continuará sendo  alimentado para que 

pesquisas futuras possam fazer análises qualitativas ou potencialmente  expandir a abrangência 

do estudo para além da base de dados do IB/USP.  
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Casos de família: investigando parentesco e monogamia em filhotes de 

arara-azul-grande (Anodorhynchus hyacinthinus) 

 

SILVEIRA, Bruno L. S. B.; MIYAKI, Cristina Y. 

 

Cerca de 90% das espécies de aves já foram consideradas monogâmicas, mas análises 

moleculares revelam que muitas não são geneticamente monogâmicas, evidenciando 

estratégias como paternidade extra-par (PEP) e parasitismo de ninho intraespecífico (PNI). No 

presente estudo, foram utilizados 8 pares de “primers” de microssatélites para avaliar o 

parentesco entre filhotes de arara-azul-grande (Anodorhynchus hyacinthinus) amostrados em 

quatro localidades do Mato Grosso do Sul (MS) e em Barão de Melgaço, Mato Grosso (MT), 

ao longo de cinco estações reprodutivas (1999-2004). A análise de 18 pares de filhotes do 

mesmo ninho no Pantanal revelou que 77,8% devem ser irmãos-completos (85,7% no Pantanal 

Sul, 50,0% no Pantanal Norte); 5,5% devem ser meios-irmãos, indicando PEP; e 16,7% devem 

ser não-aparentados, sugerindo PNI. Esses resultados indicam que a maioria dos casais é 

geneticamente monogâmica, mas cerca de 22,2% não o são. As frequências de PEP e PNI 

podem ser maiores do que o esperado para aves socialmente monogâmicas, sugerindo que os 

benefícios dessas estratégias podem superar seus custos.  

 

Palavras-chave: microssatélite; paternidade-extra-par; parasitismo de ninho; monogamia 

genética. 
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Efeito oncolítico das diferentes cepas do ZIKV em tumores pediátricos primários 

do Sistema Nervoso Central  

 

SANTOS, Cézar V. H. F.; FERREIRA, Raiane O.; ZATZ, Mayana  

 

O vírus da Zika (ZIKV), um flavivírus transmitido principalmente pelo mosquito Aedes 

aegypti, tem demonstrado uma significativa afinidade por células do sistema nervoso central 

(SNC). Este estudo explora o efeito oncolítico das cepas brasileira (ZikaBR) e africana 

(ZikaAFR) do ZIKV em tumores pediátricos do SNC. O desenvolvimento do SNC é um 

processo complexo, e as células progenitoras neurais (NPCs) desempenham um papel crucial 

na formação e manutenção das redes neuronais. O ZIKV, devido ao seu neurotropismo, pode 

infectar e causar apoptose nas NPCs, o que resulta em graves malformações, como a 

microcefalia em fetos. O estudo focou em três linhagens tumorais: meduloblastoma (USP13 e 

Daoy) e ATRT (USP7), analisando a infecção e a morte celular causada pelas duas cepas do 

ZIKV. As células foram infectadas e analisadas em diferentes intervalos de tempo (6, 12, 24 

e 48 horas) utilizando citometria de fluxo para monitorar a progressão da infecção. Os 

resultados sugerem que a cepa africana do ZIKV pode apresentar uma taxa de infecção e 

virulência superiores em comparação com a cepa brasileira em linhagens ATRT e Daoy. No 

entanto, as células de meduloblastoma mostraram uma maior infectividade com a cepa 

brasileira. Estes achados sugerem uma variação na resposta celular dependendo da cepa do 

ZIKV e do subtipo tumoral. A maior virulência da cepa africana pode estar associada a fatores 

genéticos ou epigenéticos que conferem uma vantagem ao vírus em certos tipos celulares. 

Estudos futuros deverão incluir análises complementares como PCR e PFU para uma 

compreensão mais completa da dinâmica de infecção do ZIKV, bem como do perfil 

inflamatório expresso pelas células infectadas. Esses experimentos são essenciais para validar 

os achados preliminares e contribuir com o desenvolvimento de terapias oncolíticas com o 

vírus da Zika. 

 

Palavras-chaves: Células Progenitoras Neurais; Infecção Viral; Neurotropismo; Tumores 

Pediátricos; Vírus da Zika.  
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Circularização de segmentos de RNA flanqueados por elementos repetitivos:  estudo 

em vetor de expressão 
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A síndrome do X frágil é decorrente de mutações de perda de função no gene fragile X  

messenger ribonucleoprotein 1 (FMR1), localizado no braço longo do cromossomo X  

humano. O gene contém 17 éxons e codifica para a proteína fragile mental retardation  protein 

(FMRP). Há uma expansão de trinucleotídeos citosina-guanina-guanina (CGG) na  ilha CpG 

compreendendo a região 5’ não traduzida (UTR) do gene. Essas repetições  caracterizam 

indivíduos neurotípicos (0-55), pré-mutados (55-200) e que apresentam a  síndrome do X-

frágil (acima de 200). A síndrome, caracterizada pela perda de função da  FMRP, está 

relacionada ao desenvolvimento neuronal no sistema nervoso central e  apresenta-se 

clinicamente com deficiência intelectual. Alterações da expressão da  FMRP podem ter efeitos 

na neurogênese e plasticidade sináptica. O splicing alternativo pode afetar de diferentes 

maneiras o segmento do transcrito  primário do FMR1 entre os éxons 12 e 15. Uma forma 

alternativa de splicing do FMR1  é a produção de um RNA circular contendo os éxon 13 a 16. 

Neste projeto, foi feita a  síntese de um clone contendo parte do íntron 12, éxon 13, éxon 16 e 

parte do íntron 16  (clone 2) do FMR1 humano, e outro clone contendo parte do íntron 12, 

éxons 13 a 16 e  parte do íntron 16 (clone 3) do FMR1 humano. As porções dos íntrons contêm  

elementos Alu que são candidatos a regular o processo de backsplicing, permitindo a  

circularização do transcrito, produzindo um RNA circular (circRNA). Foram feitas  

transfecções com ambos os clones em células HEK293T. Sequenciamento de Sanger de  

bandas de RT-PCR detectou a ligação entre os éxons 13 e 16 do transgene. Análises 

quantitativas de transcritos lineares do FMR1 em células com a superexpressão do  circRNA 

revelaram aumento do RNAm do FMR1 48 horas após transfecção com o  clone 2. Esses dados 

preliminares indicam um potencial papel regulatório do circRNA  do FMR1. 
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Perfis de expressão gênica de genes quimiossensoriais em espécies da família 

Calliphoridae  
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A família Calliphoridae (Diptera: Calyptratae), contendo espécies popularmente conhecidas 

como moscas varejeiras, oferece um excelente modelo para o estudo da evolução do hábito do 

parasitismo. Compreender os determinantes genéticos e comportamentais das adaptações 

alimentares nessas espécies é importante para elucidar os mecanismos subjacentes à 

diversificação do grupo. Considerando os hábitos alimentares de suas larvas, os califorídeos 

são classificados em: necro-saprófagos, que se alimentam de material em decomposição; 

ectoparasitas facultativos, as quais podem se alimentar de matéria orgânica em decomposição 

(necrófagas) ou infestar tecidos necrosados de vertebrados vivos; e parasitas obrigatórios, que 

se alimentam somente dos tecidos vivos de hospedeiros. Os diferentes hábitos dessas larvas 

dependem não somente de sua capacidade de explorar o recurso, mas também da escolha pelo 

tipo de curso pelas próprias larvas e pelas fêmeas adultas, que depositam os ovos. A 

quimiorrecepção é um dos principais mecanismos que influenciam as decisões para selecionar 

hospedeiros e locais de oviposição, localizar alimentos ricos em nutrientes e evitar substâncias 

tóxicas. Tanto o olfato quanto o paladar dependem da percepção de semioquímicos pelos 

sistemas olfatório e gustatório. Esses sistemas são mediados por três famílias de proteínas 

expressas em neurônios receptores olfatórios: receptores olfatórios (ORs), receptores de 

gustatórios (GRs) e receptores ionotrópicos (IRs). Além desses receptores, outras proteínas, 

como as proteínas de ligação ao odor (do inglês OBPs), desempenham um papel na transdução 

de sinais olfatórios e gustatórios. Assim, mutações nos genes que codificam ORs, GRs, IRs e 

OBPs (ou em suas sequências regulatórias) podem estar associadas aos diferentes hábitos 

alimentares. Neste estudo, realizamos a análise desses genes quimiossensoriais em sete 

espécies de moscas varejeiras, utilizando dados de RNA-seq. Comparamos a expressão desses 

genes em espécies necrófagas, parasitas obrigatórios e parasitas facultativos, por meio de 

análises de expressão diferencial. As análises foram realizadas com o intuito de conhecer os 

genes quimiossensoriais presentes nos diferentes estágios do desenvolvimento e estudar seu 

padrão de expressão em dois estágios distintos. Essas informações podem contribuir para 

elucidar o papel desses genes nos diferentes hábitos alimentares das moscas varejeiras.  

 

Palavras-chave: ectoparasitismo; especialização trófica; evolução; genômica comparativa; 

genômica funcional; RNA-seq.  
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Análise da estrutura genética em Dendrocincla turdina (Aves:  Passeriformes: 

Dendrocolaptidae) 

 

BATISTA, Gabriel D.; FAZZA, Ana Cristina; MIYAKI, Cristina Y. 

 

A Mata Atlântica é um dos biomas mais biodiversos do mundo, mas também um  dos mais 

ameaçados, apresentando padrões biogeográficos complexos que parecem ter  sido 

influenciados tanto por eventos climáticos como por barreiras geográficas. Estudos  de 

estrutura genética e filogeografia são ferramentas essenciais para desvendar os  processos 

evolutivos subjacentes a essa biodiversidade. Dentro desse contexto, a ave  Dendrocincla 

turdina surge como uma espécie modelo para estudos filogeográficos,  devido à sua ampla 

distribuição na Mata Atlântica e à sua dependência de habitats  florestais consideravelmente 

bem preservados. Assim, espera-se que a sua estrutura  genética populacional reflita parte 

desses processos históricos que moldaram a  biodiversidade da Mata Atlântica. No presente 

estudo foram utilizados dois marcadores  genéticos, um nuclear FIB7 e um mitocondrial ND2 

para caracterizar a estrutura genética  populacional e filogeográfica dessa espécie endêmica da 

Mata Atlântica. A rede de  haplótipos do marcador nuclear não apresentou estrutura genética 

populacional,  sugerindo alta conectividade entre as populações da espécie. No entanto, o ND2  

apresentou um leve sinal de estrutura na rede de haplótipos e nas análises bayesianas,  

possivelmente refletindo eventos históricos mais recentes. Os resultados revelaram um  padrão 

inesperado, com o “cluster” do sul geneticamente mais próximos do “cluster” do  norte do que 

do "cluster” da região central, geograficamente mais próximo. Considerando adicionalmente 

os resultados de testes de neutralidade e de história  demográfica que indicam expansão 

populacional na região central, foi possível inferir um  cenário de extinção local seguido por 

recolonização na região central de ocorrência da  espécie. Esse processo de recolonização teria 

sido impulsionado por mudanças climáticas  e ambientais associadas ao Último Máximo 

Glacial (UMG) que expôs a plataforma  continental com a diminuição do nível do mar, 

possibilitando a expansão populacional na  região central e explicando o padrão de estrutura 

observado.  

 

Palavras-chave: Dendrocincla turdina; estrutura genética; Filogeografia; Mata Atlântica.  
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Estimativa de estatura a partir de remanescentes humanos Pré-coloniais do Pantanal 

 

TORON, Gabriel Z. C.; OKUMURA, Mercedes 

 

O trabalho está inserido na disciplina da Antropologia Biológica, área que estuda a evolução 

e variação biológicas humanas e de grupos relacionados. Investigações dessa natureza em 

remanescentes humanos antigos do Pantanal brasileiro ainda são incipientes: pouco se sabe 

acerca de como eram e como viveram esses grupos pretéritos, cuja evidência de ocupação 

humana mais antiga nessa região data de aproximadamente 8.200 Antes do Presente (AP). Um 

dos aspectos biológicos mais importantes de um indivíduo e seu grupo é a estatura, que, apesar 

de ser um carácter majoritariamente genético, pode ser vista também como um indicador de 

sua saúde, nutrição e modo de vida. O trabalho teve como objetivo estimar a estatura de 

indivíduos oriundos de três sítios arqueológicos do Pantanal datados do Holoceno final e 

compará-los com outras populações pretéritas brasileiras. A partir de ossos longos dos 

membros superiores (úmero, ulna e rádio) e inferiores (fêmur e tíbia), fez-se uso do método 

matemático de Sciulli e Hetland (2007), para estimar a estatura de 35 indivíduos (11 homens, 

9 mulheres e 15 indivíduos de sexo indeterminado) dos sítios MS-CP-61, MT-PO-38 e MT-

PO-44. O resultado foi comparado com grupos da região de Lagoa Santa (MG), datados em 

cerca de 8.500 anos AP, e com os construtores de sambaquis costeiros e fluviais do Sul e 

Sudeste, datados entre 5.895 AP e 1.180 AP. A estatura média dos homens dos sítios do 

Pantanal é 163,1 cm, das mulheres, 157,9 e, dos indivíduos de sexo indeterminado, 157,6. O 

sítio MT-PO-44 apresentou os maiores homens, enquanto o MS-CP-61, as maiores mulheres, 

porém não houve diferenças significantes entre os sítios, que indique genética, modos de vida 

e/ou saúde muito diferentes. Em comparação com outros grupos pretéritos, a estatura dos 

grupos pantaneiros é similar com a dos indivíduos de Lagoa Santa, e maior que os 

sambaquieiros do Sul e Sudeste. Ambos os grupos usados para comparação são distintos 

geograficamente e cronologicamente dos pantaneiros, dificultando a investigação de aspectos, 

que expliquem com precisão as diferenças encontradas. O pequeno número amostral e a falta 

de informações bioarqueológicas, como dieta e patologias, se provaram como fatores 

limitantes no decorrer da análise. 

  

Palavras-chave: remanescentes humanos; Bioantropologia; estatura; Pantanal; pré-colonial.  
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Efeitos funcionais da superexpressão do gene EZH2 na malignidade de tumores 

embrionários do sistema nervoso central 
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Os tumores pediátricos do sistema nervoso central são a principal causa de morte relacionada  

ao câncer entre crianças e adolescentes. Entre eles, destacam-se os meduloblastomas (MED)  

e os tumores teratóides rabdóides atípicos (ATRT), pois apenas 40% dos portadores  

ultrapassam 10 anos de sobrevida. Um potencial alvo de estudo é o gene EZH2, porque é  

tipicamente superexpresso nesses tumores e está relacionado com maior agressividade nos  

mesmos. Tendo isso em vista, o objetivo deste trabalho foi caracterizar as linhagens USP7  

(ATRT), USP13 e DAOY (MED) após a superexpressão de EZH2, para compreender sua  

influência no fenótipo tronco e proliferação nesses tumores. Para isso, realizamos a  transdução 

das linhagens USP7, USP13 e DAOY para superexpressão de EZH2 (variante  OE), e para 

expressão de GFP (variante Ctrl), e a validamos com RT-qPCR e Western Blot.  Para 

determinar a influência do EZH2 na proliferação celular realizamos ensaios de  proliferação 

usando EdU e crescimento celular em monocamada. Neles, a variante USP7-Ctrl  se mostrou 

mais proliferativa nos ensaios de EdU e no crescimento em monocamada. Do  mesmo modo, 

a USP13-Ctrl teve maior proliferação no crescimento em monocamada,  enquanto a DAOY-

Ctrl teve proliferação menor. Além disso, fizemos a avaliação do efeito do  EZH2 no fenótipo 

tronco utilizando ensaios clonogênicos e de formação de esferas. Em  ambos, USP7-OE e 

DAOY-OE formaram menos colônias e esferas menores quando  comparadas com as 

controles, mostrando menor fenótipo tronco. A linhagem USP13 não  mostrou diferença. 

Ademais, após a transdução, USP7-OE e USP13-OE passaram a  apresentar uma morfologia 

diferente das controles, com grandes células multinucleadas. Para  avaliar a prevalência dessas 

células na cultura foram realizados ensaios de ciclo celular por  citometria de fluxo, e 

imunofluorescência do citoesqueleto marcando F-Actina. Os resultados  da 

imunofluorescência confirmaram a presença das células aberrantes na USP7-OE,  entretanto 

sem diferenças no ciclo celular. Enquanto isso, não houve diferença na quantidade de células 

poliplóides na linhagem USP13 em nenhum dos ensaios. Por fim, determinamos  que o EZH2 

de fato influencia a proliferação e fenótipo tronco, entretanto os efeitos  observados foram em 

sua maioria deletérios. Por sua vez, os efeitos na instabilidade genética  ainda precisam de 

mais estudos para serem compreendidos.  
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A doença de Parkinson (DP) é uma doença neurodegenerativa que pode ser causada por fatores 

ambientais e genéticos. A alfa-sinucleína (α-syn) é uma proteína codificada pelo gene SNCA, 

no qual mutações pontuais (ex.: A53T; A30P; E46K) ou duplicação do gene estão associadas 

à forma genética da DP. O acúmulo intracelular e a formação de agregados de α-syn podem 

causar uma série de impactos nas células, incluindo o mau funcionamento das mitocôndrias. 

Neste estudo, analisamos como a superexpressão da α-syn selvagem (WT) e mutante (A30P 

ou A53T) impactam a morfologia e o funcionamento mitocondrial em neurônios 

dopaminérgicos derivados de células SH-SY5Y. A análise e quantificação dos aspectos 

morfológicos foram feitas utilizando a sonda fluorescente Mitotracker. Ao comparar a 

morfologia mitocondrial de neurônios superexpressando α-syn A30P com as células controle, 

não encontramos diferença significativa em relação à área média, perímetro ou circularidade, 

entretanto, as quantidades médias de ramificações por mitocôndria e a de junções de 

ramificações por mitocôndria foram reduzidas. Em neurônios super expressando α-syn WT e 

A53T, as mitocôndrias apresentaram redução na área e perímetro médios, junto com um 

aumento na circularidade. Ao analisar a interconectividade da rede mitocondrial, mostraram 

uma diminuição na quantidade média de ramificações e junções de ramificações por 

mitocôndria, juntamente com uma diminuição no comprimento médio das ramificações. Com 

relação ao funcionamento mitocondrial, células superexpressando a-sin tanto WT quanto 

A30P apresentaram uma diminuição no potencial de membrana mitocondrial. Assim, 

observamos que a superexpressão de a-sin em neurônios dopaminérgicos causa reduções no 

tamanho, interconectividade e potencial de membrana da rede mitocondrial. Amparados pela 

literatura, propomos que estas modificações sejam causadas devido a uma indução da fissão 

mitocondrial visando a mitofagia e a um impedimento da fusão mitocondrial por ação da a-

sin, desencadeando um acúmulo de mitocôndrias menores nas células. 
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Seleção recente no genoma humano: O caso dos genes HLA  
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A região genômica alvo do estudo é o MHC, especificamente os genes HLA Classe I 

Clássicos, no cromossomo 6. Estes genes codificam proteínas que apresentam antígenos para 

linfócitos T, e possuem diversas evidências da atuação da seleção natural. O objetivo principal 

do projeto é tentar detectar a ocorrência da seleção natural de uma determinada ancestralidade 

em uma região do genoma. Os indivíduos dos bancos de dados do SABE e REDS III foram 

escolhidos como grupos representativos da população brasileira, enquanto as populações 

parentais hipotéticas foram representadas por indivíduos de populações africanas, europeias e 

nativo-americanas presentes do banco de dados do HGDP. Os loci HLA A, HLA B e HLA C 

foram escolhidos como genes representantes do MHC para análises. Para entender se havia 

atuação de alguma seleção ou se os alelos estavam sob neutralidade, alguns testes de genética 

de populações foram feitos usando os dados, como o teste de Ewens-Watterson e o de 

equilíbrio de Hardy-Weinberg, utilizando o software ARLEQUIN. A inferência da 

ancestralidade local da região do MHC dos indivíduos foi realizada por similaridade, e 

comparada com a ancestralidade do restante do cromossomo 6 utilizando a ferramenta 

FLARE. O método utiliza dados de sequenciamento de genoma completo e tags SNPs. O locus 

HLA-A no grupo SABE apresentou homozigose maior do que a esperada sob neutralidade 

seletiva, e não está em equilíbrio Hardy-Weinberg. Para o teste de neutralidade os outros loci 

demonstraram uma variação, com mais heterozigose, mas não maior do que a margem 

esperada. Para o equilíbrio de Hardy-Weinberg, embora a hipótese nula não tenha sido 

rejeitada para os outros loci, a maior parte dos resultados foram obtidos no limite da margem 

esperada. O desvio de ancestralidade presente nesta região do cromossomo pode ser 

interpretado como evidência de seleção natural em prol dos alelos provenientes de uma 

determinada população parental. Pela natureza altamente polimórfica do MHC, e pelas 

diversas relações epistáticas, resultados exatos sobre a atuação da seleção em alelos 

específicos, são muito mais difíceis de serem obtidos do que em genes mais conservados, para 

os quais os testes costumam ser construídos. 
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Bioética aplicada à Ética da Inteligência Artificial: Um olhar para o dilema da 

privacidade de dados no contexto biomédico 
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O uso de Inteligência Artificial (IA) tem se tornado cada vez mais popular em diferentes áreas 

da vida humana. O uso de modelos generativos de IA no contexto biomédico, seja na pesquisa 

ou na prática clínica, tem sido reportado como um dilema ético, visto que, em geral, não há 

consentimento informado para o uso de dados no treinamento da IA, ferindo não apenas a 

autonomia, mas também instaurando um debate sobre a privacidade dos dados no contexto 

biomédico. Para a análise desse dilema, foi realizada uma investigação nos domínios da 

metaética e da ética aplicada da bioética, na qual o Principialismo, corrente de maior impacto, 

é usado como base para estruturar o corpo teórico da Ética da IA. Esta abordagem possui um 

caráter prima facie entre os princípios e, no contexto da IA, incorpora um princípio adicional: 

a explicabilidade. O panorama é avaliado para determinar em que medida os princípios da 

ética da IA podem lidar com o dilema da privacidade dos dados, especialmente quanto à atual 

invasão de privacidade para o treinamento de IA, que pode ser comparada ao caso de Henrietta 

Lacks. A análise concluiu que há um possível distanciamento entre os casos, mas, 

principalmente, que o princípio da explicabilidade é fundamental - mesmo que prima facie em 

relação aos outros princípios - para contextualizar e tentar resolver o dilema. 
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Perda de função do gene FMR1 pode causar a síndrome do X frágil, forma hereditária mais  

prevalente de deficiência intelectual entre homens. Mutações que mantêm a expressão deste  

gene, mas favorecem um acúmulo tóxico do seu RNAm, podem causar insuficiência ovariana  

primária (FXPOI) ou Parkinsonismo (FXTAS), sendo a desregulação do splicing do FMR1 

uma característica em comum a elas. O splicing alternativo do transcrito primário de FMR1  

gera pelo menos 20 isoformas da proteína fragile messenger ribonucleoprotein (FMRP),  

codificada pelo gene. FMRP autorregula o RNAm do próprio gene que a codifica, por sua  

ligação a uma estrutura de quadrúplex-G no éxon 15. O splicing alternativo deste éxon ocorre  

pela escolha entre três sítios receptores de splicing, 15A, 15B e 15C. FMRP interage 

diretamente com a proteína UPF1, uma proteína capaz de se ligar diretamente  ao RNAm em 

sítios próximos a sequências estruturadas ricas em guanina. O RNAm de  FMR1 cujo splicing 

do íntron 14 usa o sítio 15A, mas não os sítios 15B ou 15C, mostra-se  estabilizado por UPF1. 

É possível que UPF1 se ligue ao RNAm de FMR1 entre os sítios de  splicing 15A e 15B; e 

interaja com FMRP, regulando a meia-vida dos transcritos variáveis de  FMR1. Este projeto, 

desenvolvido ao longo de 12 meses, teve o objetivo de clonagem de  minigenes para expressão 

e análise do efeito de sequências parciais do éxon 15 do FMR1 sobre a estabilidade do RNAm 

maduro de FMR1. Selecionou-se a sequência genômica do gene HBB (três éxons e dois 

íntrons) para repórter de  splicing in vitro, tendo sido clonada em vetor de expressão. Foram 

também obtidos outros  seis clones que, além da sequência de HBB, continham segmentos do 

éxon 15 do FMR1.  Células HEK293T transfectadas com DNA plasmidial do clone HBB 

tiveram o cDNA testado  por reação em cadeia da polimerase, a qual revelaram que o transcrito 

do transgene sofreu  splicing, confirmando o minigene HBB como um repórter eficiente de 

splicing in vitro. A  análise comparativa entre células transfectadas com os diferentes clones 

deverá interrogar o  segmento entre os sítios 15A e 15B do FMR1 como regulador da 

estabilidade do seu  transcrito. 

  

Palavras-chave: clonagem; regulação gênica; splicing.  



 

70 

Análise do papel da proteína alfa-sinucleína no processo de exocitose sob 

condições fisiopatológicas em células neurais derivadas de SH-SY5Y  

 

DE ALMEIDA, Lucas C.; FERRARI, Merari F. R. 

 

Agência Financiadora: FAPESP  

 

A alfa-sinucleína é uma proteína de 140 aminoácidos codificada pelo gene SNCA e está 

localizada majoritariamente nos terminais pré-sinápticos de neurônios dopaminérgicos, em 

configuração monomérica. Em sinucleinopatias, como a Doença de Parkinson e a Demência 

de Corpos de Lewy, a proteína encontra-se em diversos estados oligoméricos, formando 

agregados citotóxicos que culminam na morte neuronal e posteriormente em perda de função 

psicomotora. Recentemente, a alfa-sinucleína foi associada a processos de reciclagem 

vesicular, participando em processos de fusão que envolvem o complexo SNARE, 

fundamental para a exocitose. Em condição fisiológica, a proteína aparenta desempenhar um 

papel de ancoradora, na qual liga-se à SNARE vesicular sinaptobrevina II (VAMP2) através 

de seu C-terminal, e à membrana, através de seu N-terminal. Como resultado, a alfa-sinucleína 

contribui para a formação de um cluster de vesículas no citosol, próximo da membrana 

plasmática, essenciais para a rápida liberação de neurotransmissores com a chegada do 

potencial de ação. Deste modo, é ainda sugerido que a presença dos clusters evidencie uma 

função fisiológica de atenuação da reciclagem vesicular desempenhada pela alfa-sinucleína. 

Em condição patológica, a alfa-sinucleína oligomérica seletivamente sequestra proteínas 

específicas do complexo SNARE e afeta os processos de reciclagem vesicular, diminuindo a 

concentração das mesmas em seu estado livre. O presente trabalho teve como objetivo avaliar 

o impacto da expressão de diferentes espécies de alfa-sinucleína sobre a expressão da proteína 

sináptica VAMP2, bem como alterações em dinâmicas exocíticas em células de linhagem SH-

SY5Y através de ensaios de imunofluorescência com corante lipofílico FM 1-43. Os resultados 

obtidos, ainda que preliminares, indicaram que a forma mutada A53T, quando presente, foi 

responsável por uma significativa diminuição na expressão de VAMP2 e consequentemente 

na taxa liberação de vesículas nas células de linhagem estudadas, indicando um possível ganho 

de função tóxica no espaço sináptico em sinucleinopatias, em consonância com dados da 

literatura.  
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Crispr e Eugenia: Uma análise crítica sobre a ética da modificação genética para 

seleção de características e suas implicações sociais 
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A edição genética, especialmente com a tecnologia CRISPR-Cas9, representa uma revolução 

científica e ética, permitindo intervenções precisas no DNA. Este trabalho analisou, sob uma 

abordagem de revisão bibliográfica, os aspectos éticos e sociais da edição genética, com foco 

nas aplicações terapêuticas, na seleção de características e no melhoramento genético em seres 

humanos. Foram utilizadas fontes acadêmicas, comitês bioéticos, artigos de opinião e estudos 

de caso. A introdução abordou a evolução histórica da edição genética, desde enzimas de 

restrição até CRISPR-Cas9, detalhando seus avanços técnicos e impacto terapêutico. A 

distinção entre terapia e melhoramento genético foi explorada, enfatizando a complexidade 

ética de aplicações como tratamento de doenças hereditárias e potencial aprimoramento de 

características humanas. Foram discutidos casos emblemáticos, como as gêmeas 

geneticamente editadas "Lulu e Nana", e implicações sociais, como desigualdades e riscos de 

novas formas de eugenia. Além disso, abordaram-se argumentos a favor, como benefícios 

terapêuticos e maior autonomia reprodutiva, e contrários, como riscos de desumanização 

daqueles cujo DNA foi modificado, reforço de padrões ainda mais inatingíveis, desigualdade 

no acesso à tecnologia e a criação de um novo tipo de eugenia. Os resultados sugerem que, 

embora a edição genética possua potencial para tratar doenças e melhorar a qualidade de vida, 

seus usos apresentam desafios éticos significativos, requerendo regulamentação rigorosa e 

debate global. Conclui-se que o equilíbrio entre inovação e ética é essencial para promover 

avanços que respeitem os valores humanos, destacando a necessidade de diretrizes 

internacionais que garantam acesso justo e seguro à tecnologia. 

 

Palavras-chave: CRISPR-Cas9; edição genética; ética; melhoramento genético; seleção de 

características; terapia genética.  



 

72 

Avaliação do processo regenerativo com a progressão da distrofia muscular no 

modelo murino dy2J, deficiente na subunidade α2-laminina 

 

COELHO, Luiza A.; VAINZOF, Mariz 

  

Agências Financiadoras: CNPq e FAPESP 

 

Humanos e camundongos com deficiência na subunidade α2 da laminina-2/merosina 

apresentam distrofia muscular congênita com deficiência de merosina (DMC1A), 

caracterizada por fraqueza muscular progressiva. A doença avança por ciclos de degeneração 

e regeneração, com ativação das células satélites (CSs), as células-tronco musculares que, 

quando não estimuladas, permanecem quiescentes, mas com estimulação, induzem a 

regeneração muscular. Quando quiescentes as CSs expressam apenas o Pax7, durante a 

determinação e aquisição do precursor mioblasto dependem dos fatores Myf5 e MyoD, já na 

diferenciação terminal do músculo dependem da atuação da Miogenina, MyoD e Mrf4. Este 

estudo investigou o processo regenerativo nos músculos gastrocnêmio e sóleo de 

camundongos machos e fêmeas do modelo dy2J, mutado na α2-laminina, divididos em quatro 

grupos etários diferentes: menores de dois meses (grupo 1), entre dois e oito meses (grupo 2), 

entre oito e quinze meses (grupo 3) e com mais de quinze meses (grupo 4). Investigou-se: a 

proporção de CSs quiescentes e ativadas (imunofluorescência com anticorpos contra PAX7 e 

KI67); a expressão gênica para os genes Pax7, Myf5, Myod e Miogenina (qPCR), utilizando 

o animal selvagem (WT) como referência; a proporção e diâmetro de fibras recém-

regeneradas, dMyHC+ (imunofluorescência com anticorpos contra miosina de 

desenvolvimento e laminina); o diâmetro das fibras totais (coloração H&E). Não foram 

encontradas diferenças significativas na porcentagem de CSs quiescentes e ativadas entre os 

grupos 2, 3 e 4 (grupo 1 ainda está sob análise). A expressão de Myf5 e Pax7 é similar nos 

diferentes grupos, mas o Myod foi mais expresso nos grupos 2 e 4 em comparação com o WT, 

e a miogenina foi mais expressa nos grupos 1, 2 e 3 que no WT. A porcentagem de fibras 

dMyHC+ diminui com o envelhecimento. O grupo 1 tem fibras dMyHC+ e fibras totais 

maiores que os demais. Já o grupo 4 tem as menores fibras totais. Assim, os resultados 

evidenciam que a progressão da distrofia muscular no modelo murino dy2J não se deve à 

depleção das CSs. A falha regenerativa ocorre nas etapas finais da diferenciação muscular, 

piorando conforme o envelhecimento.  

 

Palavras-chaves: distrofias; dy2J; músculo esquelético; regeneração.  
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A síndrome de Xia-Gibbs (SXG) é uma forma sindrômica de deficiência intelectual causada 

por variantes patogênicas de novo no gene AHDC1. A SXG apresenta extensa variabilidade 

clínica e diversos aspectos do seu mecanismo patofisiológico ainda não foram elucidados. Nós 

descrevemos dados clínicos e moleculares de 16 indivíduos brasileiros diagnosticados com 

SXG por sequenciamento de exoma, com idades variando de 4-26 anos e número igual de 

pacientes para ambos os sexos. Os dados clínicos foram obtidos por entrevistas 

semiestruturadas com a família, reanálise de exames de saúde realizados previamente e 

colaboração com profissionais de saúde que acompanham os pacientes. Todas as variantes 

genéticas da casuística estão localizadas no único éxon codificante de AHDC1, sendo quatro 

nonsense e doze frameshift. A análise de segregação foi realizada por sequenciamento Sanger, 

confirmando o caráter de novo das variantes. Foram identificadas nove variantes novas para a 

literatura, que foram depositadas no banco de dados ClinVar. A análise clínica corroborou a 

alta expressividade variável da síndrome e permitiu a identificação de três novos fenótipos 

ainda não associados à SXG: hiperfagia/obsessão por comida (68,8%), encurtamento de 

tendões calcâneos (53,3%) e alterações em genitálias/gônadas (50,0%). Além disso, 

descrevemos uma possível correlação genótipo-fenótipo com a ocorrência de regressão 

(cognitiva e motora) e variantes mapeadas na metade N-terminal da proteína. Associações 

similares, porém, modestas, foram reportadas previamente para escoliose e epilepsia; unindo 

nossos dados com os da literatura, uma associação significativa foi validada para ambos os 

fenótipos (p=0.0145 e p=0.0188, respectivamente - teste exato de Fisher). Além disso, 

obtivemos células sanguíneas de 13 pacientes, a partir das quais foram estabelecidas três 

linhagens de células-tronco pluripotentes induzidas (iPSC). Oito linhagens adicionais foram 

reprogramadas durante o período do presente trabalho, exibindo características de iPSC. Esse 

é o primeiro estudo reportando uma série de casos brasileiros de SXG, com descrição de novos 

fenótipos que podem auxiliar no diagnóstico e tratamento dos pacientes. As linhagens iPSC 

serão diferenciadas em neurônios corticais, permitindo estudos funcionais que contribuirão 

para a elucidação dos mecanismos patofisiológicos da SXG.  
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Ara macao é um psittaciforme de ampla distribuição que ocorre por todo o neotrópico. A 

espécie possui duas subespécies descritas. A. macao cyanoptera ocorre na América do Norte 

e América Central. A. macao macao ocorre principalmente na Amazônia e é caracterizada por 

dois haplogrupos descritos com ocorrências cis e trans andina, sendo a distribuição trans-

andina no norte do continente sul-americano. No século XX, expedições no deserto do 

Atacama, no Chile, revelaram a presença de penas e indivíduos mumificados de diversas 

espécies que não ocorrem nessas localidades, incluindo A. macao macao, que descobriu-se 

datarem de aproximadamente 1000 d.C.. Essa descoberta indica o transporte ativo de animais 

por povos originários sul-americanos. As múmias tiveram seus genomas mitocondriais 

sequenciados e a comparação com mitogenomas de indivíduos das duas subespécies revelou 

que as múmias devem ser A. macao macao amazônicas, mas a região de origem não pôde ser 

identificada devido ao baixo número de amostras com localidade de origem conhecida. No 

presente trabalho investigamos se, utilizando sequências de genes mitocondriais (936 pb da 

região controladora e 1157 pb do citocromo oxidase I) de 68 indivíduos de 4 localidades ao 

longo da sua distribuição, seria possível delimitar melhor a procedência dessas múmias. Foram 

feitas análises bayesianas de agrupamento, árvores filogenéticas e redes de haplótipos, o 

resultado de tais análises confirmou que as múmias devem ser de A. macao macao, mas não 

permitiu identificar a origem na natureza de modo mais preciso devido à ausência de estrutura 

genética populacional na subespécie na amazônia. Deste modo, não foi possível localizar de 

modo preciso a possível origem geográfica das múmias transportadas ativamente para o 

Deserto do Atacama no passado.  

 

Palavras-chave: análises genéticas populacionais; Amazônia; Ara macao; arqueologia; 
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A PP2Cm (proteína serina/treonina fosfatase 2C mitocondrial) é uma fosfatase de matriz 

mitocondrial envolvida na regulação do metabolismo de aminoácidos de cadeia  ramificada 

ao defosforilar o complexo enzimático da desidrogenase de aminoácidos de  cadeia ramificada 

(BCKD). Buscamos caracterizar cinética e funcionalmente a PP2Cm e  compreender seus 

papéis regulatórios, através da identificação e análise da interação com  proteínas ligantes. As 

ferramentas bioinformáticas utilizadas para a identificação de ligantes  e vias de sinalizações 

baseiam-se em trabalhos científicos e programas de predição e bancos  de dados com base em 

dados experimentais como BioGRID, STRING, UniProt, MitoProt,  DeepMito, MitoCarta, 

NetPhos 3.1, PhosphoSite e IUPRED. A construção da PP2Cm35-372 e  dos ligantes 

selecionados foram feitas em vetores com His-tag com sítio de clivagem para a  protease TEV. 

A transformação foi realizada em células BL21DE3RIL. A expressão foi realizada a 18°C, 

overnight, com 0.3 a 1 mM IPTG. A purificação consistiu na utilização de  uma coluna de 

afinidade, seguida da clivagem do His-tag e por coluna de tamanho por  exclusão. O produto 

dos experimentos de atividade enzimática da PP2Cm foi analisado em  espectofotômetro com 

Abs=405nm para pNPP. Nossas análises bioinformáticas demonstram  que 45% das proteínas 

descritas no BioGRID e STRING parecem parceiros da PP2Cm.  Identificamos apenas um 

grupo funcional relacionado ao processo catabólico de aminoácidos  de cadeia ramificada. 

Expressamos a PP2Cm35-372 e obtivemos a proteína purificada com  atividade. Como esperado 

para o ambiente mitocondrial, a atividade dessa fosfatase aumenta  conforme o aumento de 

temperatura e pH. Após ensaio de pull-down com o domínio hbLBD da subunidade DBT do 

complexo BCKD, verificamos que a PP2Cm provavelmente interage  com essa subunidade. 

Concluímos que menos da metade das proteínas descritas no BioGRID e STRING parecem 

ser reais parceiros da PP2Cm. Após expressão, purificação e ensaio de  pull-down, a PP2Cm 

parece interagir com o domínio hbLBD da subunidade DBT do  complexo BCKD. 

 

Palavras-chave: bioinformática; mitocôndria; PP2Cm; estrutura e função de proteínas.  
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É inegável que a Inteligência Artificial (Artificial Intelligence) possui um papel importante 

nos dias de hoje devido a suas diversas aplicações . Esse trabalho busca refletir sobre seu uso, 

aplicação e o impacto que apresenta aos sistemas de saúde, em particular a triagem. Como 

metodologia principal, utilizamos a revisão de trabalhos científicos sobre o tema, usando 

buscas conjugadas e como referência um documento da OMS 2021. Na parte histórica são 

tratadas a definição, a evolução dos sistemas de triagem e sua informatização. São explicados 

os conceitos e a definição dos algoritmos que envolvem as Árvores de Decisão (Decision 

Trees) e a sua evolução à Inteligência Artificial com o Aprendizado de Máquina (Machine 

Learning), o Aprendizado Profundo (Deep Learning) e as Redes Neurais Artificiais (Neural 

Networks). Apresenta-se também os conceitos de caixa-preta (black-box) e explicabilidade, 

com sua importância para a triagem, além de seus benefícios e malefícios, relacionando-os a 

transparência, confiabilidade e segurança. O problema da explicabilidade permeia todo o 

trabalho, visto que envolve questões sensíveis, pois tal conceito está relacionado a quem será 

responsabilizado em caso de erros — o médico, o programador, a empresa ou o analista que 

desenvolveu o algoritmo? Citam-se os problemas que a Inteligência Artificial aplicada à 

triagem apresenta, como o problema de falsos positivos e falsos negativos. Realizamos uma 

análise com artigos prévios, colocando em comparação direta a Inteligência Artificial e 

médicos, retomando resultados que indicam que em alguns casos os algoritmos têm uma 

eficiência comparável a estes. Outros problemas associados à Inteligência Artificial são o viés 

e a discriminação; desse modo, alguns grupos, principalmente aqueles marginalizados na 

sociedade, podem ser desfavorecidos devido ao fato da taxa de acerto do algoritmo não ser tão 

alta quanto necessário, devido a razões de discriminação desses grupos. Para a discussão, foi 

dado enfoque à caixa-preta e à troca (trade-off) que ocorre entre a explicabilidade e potência 

(performance) do algoritmo, debate associado a qual caminho queremos que essas tecnologias 

tomem no futuro, além das relações entre esses sistemas, os médicos e os pacientes, assim 

como os novos impactos da Inteligência Artificial no trabalho. 

 

Palavras-chave: aprendizado de máquina; caixa-preta, explicabilidade; inteligência artificial; 

viés; triagem.  
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A doença falciforme é uma condição sanguínea monogênica que afeta mais de 13 milhões de  

pessoas mundialmente. Surgidos na África, os alelos causadores da doença foram  

introduzidos no Brasil no contexto colonial, juntamente à migração forçada de africanos  

escravizados. Desde então, a miscigenação e recombinação possibilitaram que os alelos de  

origem africana que contribuem para a doença falciforme aparecessem em cromossomos  

contendo também porções europeias e indígenas. Nos referimos a esse processo, em que uma  

mutação originalmente presente apenas em cromossomos africanos passa a estar  

progressivamente mais associada a cromossomos de diversas ancestralidades, como  

"desacoplamento". Hoje, permanece uma correlação positiva entre porcentagem de  

ancestralidade africana global de um indivíduo e presença dos alelos mutantes. A expectativa  

é de que, com o passar das gerações, a miscigenação associada à recombinação seja capaz de  

quebrar essa correlação, gerando um desacoplamento entre a presença da mutação e a  

ancestralidade do indivíduo. O acasalamento não-aleatório é um fator que pode desacelerar o  

desacoplamento, se cônjuges forem mais parecidos em termos de porcentagem de  

ancestralidade do que esperado aleatoriamente. O presente trabalho quantifica o acasalamento  

não-aleatório através da comparação com a expectativa de acasalamento aleatório dada pelo  

modelo Hardy-Weinberg, e explora como ele modula o desacoplamento da doença falciforme  

no Brasil, combinando dados genéticos de uma coorte de pacientes e dados demográficos do  

IBGE. Os resultados obtidos demonstram que o processo de desacoplamento está em curso,  

mas ainda incompleto; a correlação entre doença falciforme e ancestralidade africana  

permanece, mas está diminuindo. O acasalamento não-aleatório foi ubíquo na amostra, e é ele  

que restringe o desacoplamento e mantém a correlação entre doença e ancestralidade  africana. 

Além disso, demonstramos que o acasalamento não-aleatório possui variação  regional, e não 

se resume a efeitos de estrutura populacional. Esses achados serão então base  para novos 

estudos, que pretendem modelar o desacoplamento nas gerações futuras.  
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O surgimento de novos genes é um fenômeno muito importante para a genética evolutiva, pois 

impacta diretamente o surgimento de novos fenótipos e características, contribuindo para a 

diversidade encontrada nas espécies. Os mecanismos pelos quais novos genes surgem ainda 

precisam ser esclarecidos, mas a duplicação gênica seguida de subfuncionalização é um 

processo teoricamente comum, mas que carece de evidências experimentais. A 

subfuncionalização ocorre quando mutações neutras removem parte da função de cada uma 

das cópias produzidas pela duplicação, portanto, as duas cópias são mantidas no genoma por 

seleção purificadora. Diante desse contexto, estudamos a evolução do gene WDY e sua cópia 

CG34164 em diversas espécies de Drosophila e grupos externos. Para entender se esse caso 

se trata de uma subfuncionalização, o projeto visa entender se os padrões de expressão e 

domínios funcionais do gene WDY ancestral correspondem àqueles das cópias duplicadas 

WDY e CG34164. Durante a história evolutiva desse gene, que ocupava uma posição 

autossômica, houve uma transposição duplicativa que resultou em uma cópia de WDY no 

cromossomo Y e uma cópia reduzida chamada CG34164, que ocupa a posição do WDY 

ancestral autossômico. Como metodologia, utilizaremos bases públicas (como NCBI) para 

obter as sequências FASTA, confirmaremos as identidades dessas sequências com filogenias 

moleculares e análises de sintenia (vizinhanças gênicas), e faremos análises de expressão com 

bibliotecas do próprio laboratório ou bancos públicos (Flybase, FlyAtlas2). Por fim, análises 

estruturais para buscar domínios conservados, por meio de bases como Interpro e Uniprot, 

também serão conduzidas. Como resultados preliminares, identificamos que o gene WDY, 

como previsto na literatura, só se expressa em testículos, enquanto o gene CG34164 apresenta 

uma expressão mais baixa e dispersa e tecidos como espermateca virgem, ovários e pedicelo 

(segundo segmento antenal, contém células sensoriais auditivas). Como perspectivas, 

buscaremos entender o padrão de expressão do gene WDY ancestral para confirmar se o caso 

investigado é realmente de subfuncionalização, além de realizar estudos funcionais como 

knockout do gene para obter evidências experimentais do processo. 

 

Palavras-chave: evolução genômica; RNA-Seq; subfuncionalização.  
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Investigação molecular de famílias com perda auditiva e fenótipos adicionais 

 

SALVADOR, Ruan C.; MINGRONI NETTO, Regina C. 

 

Nesse estudo investigamos molecularmente duas famílias nas quais ocorriam casos de surdez 

neurossensorial e fenótipos adicionais de doenças com alta heterogeneidade genética, catarata 

congênita e polipose adenomatosa na Família 1 e retinose pigmentar, na Família 2. O objetivo 

foi identificar as variantes genéticas causativas da surdez e dos fenótipos adicionais. Foi 

realizado o sequenciamento do exoma completo do probando em ambas as famílias e a análise 

das variantes detectadas foi realizada com o auxílio da plataforma Franklin by Genoox. Os 

filtros aplicados incluíram: variantes com frequências alélicas baixas (<0,01) em bancos de 

dados (ABraOM e gnomAD); apenas variantes em genes relacionados aos fenótipos 

associados a cada família; previsão do impacto dessas variantes na proteína (Polyphen, SIFT 

e MutationTaster); exclusão das variantes intrônicas e sinônimas; classificação de 

patogenicidade automática baseada nos critérios da ACMG (Colégio Americano de Genética 

Médica). Também foram coletadas amostras de outros membros da família para análises 

genéticas adicionais por meio do sequenciamento de Sanger, visando investigar a segregação 

das variantes candidatas selecionadas após o sequenciamento do probandos. No exoma da 

probanda da primeira família identificou-se uma variante no gene APC (c.4025T>G) 

relacionada à polipose adenomatosa familiar e outra variante no gene DNMBP (c.122T>C) 

associada à catarata congênita hereditária. Em ambos os casos, os resultados de segregação 

nos outros membros da família forneceram suporte para que essas variantes sejam 

consideradas causativas para os respectivos fenótipos. Em relação à surdez, a variante que 

melhor a explica o quadro é a P2RX2 (c.121dup) entretanto, não foi possível investigar sua 

segregação. Na segunda família, análises genéticas anteriores associaram a perda auditiva à 

variante do gene mitocondrial MT-TRN1, m.1555A>G. Quanto à retinose pigmentar, foram 

encontradas duas variantes em heterozigose : USH2A (c.13546G>T) e IFT140 (c.2374T>A) 

na probanda, a qual não apresenta retinose pigmentar. O estudo de segregação não indicou que 

os afetados possuem essa variante em homozigose. Assim, será necessário analisar o exoma 

de um indivíduo da família 2 afetado por retinose pigmentar para verificar se há outras 

variantes candidatas a explicar o quadro. 

 

Palavras-chave: catarata congênita; consanguinidade; polipose adenomatosa; retinose 

pigmentar; surdez hereditária.  
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Estudo funcional da síndrome de Xia-Gibbs: caracterização e análise de fenótipos do 

modelo de zebrafish ahdc1dsao1
  

 

FARIAS, Sofia O.; KREPISCHI, Ana C. V.; CARVALHO, Laura M. L. 

 

Agência Financiadora: FAPESP 

  

A síndrome de Xia-Gibbs (SXG) é uma forma sindrômica rara de deficiência intelectual 

autossômica dominante que ocorre devido a variantes de novo patogênicas em heterozigose 

no gene AHDC1. Os mecanismos moleculares da SXG e a função da proteína AHDC1 no 

neurodesenvolvimento são ainda investigados, visto haver muitas lacunas de conhecimento. 

A espécie Danio rerio (zebrafish) é comumente utilizada para estudos de doenças genéticas 

humanas e um modelo para SXG foi previamente desenvolvido no nosso laboratório, com uma 

variante do tipo indel com mudança de quadro de leitura no gene ahdc1 (ahdc1dsao1); animais 

heterozigotos e homozigotos são viáveis e férteis. O objetivo deste estudo é caracterizar o 

modelo ahdc1dsao1 para validá-lo no estudo da SXG, avaliando fenótipos relacionados ao atraso 

de desenvolvimento e alterações na expressão do gene ahdc1. Além disso, investigamos a 

expressão dos genes leptina (lepa e lepb), considerando que o comportamento hiperfágico foi 

identificado em pacientes. O estudo do desenvolvimento inicial do zebrafish ocorreu por meio 

de um experimento de “time-lapse” de 96h, no qual foram capturadas imagens de embriões de 

cada genótipo a cada hora do desenvolvimento. Avaliamos a expressão dos genes alvos 

utilizando a técnica de RT-qPCR com cDNA obtido de amostras de RNA (cabeça, intestino e 

brânquias). Atraso de pigmentação entre 24-40 horas pós-fertilização foi observado nos 

animais homozigotos, com reversão do fenótipo em algumas horas. A análise de expressão 

gênica revelou aumento na expressão de ahdc1 na cabeça, comparada com outros tecidos, mas 

sem alterações significativas nas cabeças e brânquias dos mutantes em comparação a animais 

selvagens. Também detectamos aumento na expressão de lepb no tecido da cabeça, com 

redução na cabeça dos animais heterozigotos e nas brânquias de ambos os mutantes. A 

expressão do ahdc1 e lepb foi extremamente reduzida nos intestinos e não detectamos 

nenhuma expressão para o gene da lepa. Assim, nossos resultados até o momento demonstram 

importantes alterações nos animais da linhagem ahdc1dsao1, indicando possível envolvimento 

de modificações nas células da crista neural na SXG e provável escape do RNAm ao 

decaimento mediado por códon de parada prematuro de tradução (nonsense). Contudo, são 

necessárias análises adicionais para validar nossos resultados.  

Palavras-chave: ahdc1; síndrome de Xia-Gibbs; zebrafish.  
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Análise da expressão de genes codificadores de toxinas do veneno em abelhas 

sem ferrão  

 

CORRÊA, Stéphanie L.; DO PRADO, Larissa N.; CSERI, Paulo; ARIAS, Maria C. 

 

As abelhas são um grupo extremamente diversificado, e uma característica que está presente 

na maioria delas é o ferrão. No aparato ferroador, há estruturas responsáveis pela produção e 

armazenamento das toxinas do veneno. Porém, nem todos os himenópteros possuem essas 

estruturas desenvolvidas. Entre as abelhas, a tribo Meliponini compõe as espécies com o ferrão 

e demais estruturas ausentes ou atrofiadas. Este estudo evoluiu de um trabalho prévio de 

iniciação científica, onde foram identificados 11 genes de toxinas do veneno em genomas de 

três espécies de Meliponini. Nosso objetivo é investigar a expressão desses genes, para tanto, 

planejamos a dissecção de tecidos vestigiais do aparato ferroador, seguida da extração, 

sequenciamento e análise do RNA dessas regiões. Além disso, iremos buscar por transcritos 

em bancos de transcriptomas de outras espécies disponíveis. Para as dissecções, selecionamos 

a espécie Melipona quadrifasciata (mandaçaia), que possui uma estrutura homóloga ao 

reservatório de veneno, além de ser relativamente grande e comum. Adquirimos um ninho e o 

instalamos no meliponário do Departamento de Ecologia, IB-USP. Na busca por 

transcriptomas, construímos um banco de dados com ortólogos dos 11 genes de veneno em 

formato FASTA, seguido de BLASTs contra 7 transcriptomas de meliponíneos. Os resultados 

foram filtrados para selecionar os melhores alinhamentos. Durante as dissecções, descobrimos 

que as estruturas que estávamos buscando eram muito mais difíceis de obter do que o esperado, 

tanto pelo tamanho quanto pela fragilidade do tecido. Como não obtivemos uma quantidade 

suficiente de material, não foi realizado o sequenciamento inicialmente pretendido. A análise 

dos transcriptomas indicou evidências de expressão para todos os genes em todas as sete 

espécies de abelhas sem ferrão investigadas, com exceção de um gene em quatro espécies. 

Evidências de expressão gênica foram encontradas para os genes de toxina de veneno, 

levantando questões sobre a tradução dessas sequências e suas funções potenciais nessas 

espécies. Como próxima etapa, planejamos expandir a análise utilizando regiões mais 

abrangentes para o RNA-Seq, como o último segmento do abdômen, comparando sua 

expressão com outras regiões anatômicas como o restante do abdômen e a cabeça. 

 

Palavras-chave: Anatomia; aparato ferroador; mandaçaia; Meliponini; transcriptoma.  
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Adaptações na forma de cracas Coronula diadema (Crustacea: Cirripedia) associadas 

a baleias jubarte Megaptera novaeangliae  

 

CAVALINI, Teresa F.; ARAI, Tammy I. 

 

O assentamento das cracas ocorre em diferentes substratos, do costão rochoso no entre marés 

até vents hidrotermais no mar profundo, incluindo até outros seres vivos. Coronula diadema é 

um epibionte associado às baleias jubarte ao redor do mundo. Elas podem se estabelecer em 

hospedeiros machos ou fêmeas, que variam no comportamento; e em diferentes partes do 

corpo da baleia, o que pode influenciar o quanto elas são expostas ao arrasto e à ingestão de 

nutrientes. Para testar se sua forma e tamanho variam para melhorar chances de sobrevivência, 

as cracas foram separadas por local de fixação (genitais, pregas ventrais, nadadeiras peitorais 

e mandíbula) e sexo do hospedeiro (macho ou fêmea); e análises morfométricas e alométricas 

foram conduzidas para buscar variações em forma e tamanho. A correlação entre diâmetro da 

abertura e diâmetro da craca é de 0.95, e as cracas da genital possuíam diâmetros menores do 

que as cracas nas pregas ventrais, mandíbula e peitorais. Em relação à forma, as genitais 

tinham cracas mais robustas e baixas, e a parte anterior da baleia (mandíbula, peitorais e pregas 

ventrais) apresentou cracas altas e finas. Isso pode ser devido ao fluxo de água que fica 

turbulento após o maior diâmetro de corpo dos cetáceos; cracas robustas e baixas seriam mais 

resistentes a um fluxo turbulento de água que causa maior arrasto. O fluxo turbulento também 

pode acabar dificultando a recepção de nutrientes, o que levaria a cracas menores, além de 

baixas e robustas, da genital. Os machos das baleias também apresentaram uma variação maior 

no formato de suas cracas quando comparados às fêmeas; isso pode estar relacionado à 

diferença de comportamento ao longo do ano, com os machos sendo mais agressivos na época 

de acasalamento, fêmeas seriam um ambiente mais estável de crescimento, permitindo menor 

variação nas formas para sobrevivência.  

 

Palavras-chave: adaptações de forma; análise de componentes principais; Coronulidae; 

morfometria geométrica. 
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Paleobiologia da conservação aplicada a Crocodylia: Padrões de extinção e diversidade 

no tempo profundo 

 

ANNES, Ana Clara M. G.; GODOY, Pedro L. 

 

Crocodylia é o grupo-coroa que inclui os crocodilos, jacarés e gaviais viventes, bem como 

todos os descendentes de seu ancestral comum mais próximo. O registro fóssil mostra que o 

grupo enfrenta um processo de declínio de diversidade, atualmente compreendendo cerca de 

30 espécies, uma fração mínima de sua diversidade pretérita. As mais de 120 espécies extintas 

descritas exibem morfologias diferentes das espécies atuais, indicando funções ecológicas 

distintas, bem como distribuição geográfica mais ampla. Tal declínio remonta a milhões de 

anos, provavelmente atribuído a mudanças climáticas durante o Cenozóico, que limitaram as 

áreas habitáveis das espécies. Para uma compreensão aprofundada deste processo de extinção 

e perda de diversidade, é essencial recorrer a dados do passado. Neste contexto, emerge a 

Paleobiologia da Conservação, que oferece uma abordagem valiosa para entender o declínio 

dos crocodilianos. Este trabalho investiga de maneira quantitativa, a agregação filogenética 

das extinções em Crocodylia, sendo adotado o método D-statistics para avaliar diferentes 

intervalos de tempo. Utilizando árvores calibradas extraídas da literatura, este método revelou 

uma predominância de períodos com extinções filogeneticamente agrupadas, sugerindo que 

fatores bióticos e abióticos relacionados à extinção podem afetar espécies proximamente 

relacionadas. Além disso, foi estimada a diversidade filogenética (i.e., número de linhagens) 

de Crocodylia ao longo do tempo e para diferentes continentes, mais uma vez utilizando 

árvores calibradas no tempo. Estas análises metodológicas indicaram, por exemplo, dois 

eventos marcados de queda de diversidade na América do Norte, um iniciado no Paleoceno e 

outro no Mioceno médio. Já na América do Sul, uma grande diminuição do número de 

linhagens é observada no final do Mioceno, enquanto na os resultados para a Ásia mostram 

uma manutenção de cerca de 7 linhagens desde o fim do Cretáceo até atualmente. Este estudo 

reforça a necessidade de adotar uma abordagem interdisciplinar, combinando dados do tempo 

profundo com a Biologia da Conservação. Os resultados lançam luz sobre as possíveis causas 

do processo de declínio da diversidade em diferentes continentes, permitindo explorar, em 

trabalhos futuros, o efeito diferencial de fatores ambientais, como o clima da Terra, e bióticos 

no risco de extinção dos crocodilianos. 

 

Palavras-chave: Biologia da Conservação; diversidade filogenética; extinções agrupadas;  

métodos comparativos.  
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Diversidade de Sternaspidae Carus, 1863 (Annelida) nos litorais brasileiro e  

antártico 

 

TONELO, Carlo; NOGUEIRA, João M. M. 
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Considerados “aberrantes” devido à sua forma muito distinta, os Sternaspidae Carus, 1863, 

têm o corpo curto, cilíndrico e inflado, com pequeno número de segmentos,  assemelhando-se 

a um amendoim (peanut worm). Esses anelídeos se diferenciam pela  presença do escudo 

ventro-caudal, sinapomorfia do clado, acompanhado de feixes de  cerdas circundando-o, e pela 

presença de ganchos organizados “em leque” nos primeiros 3 setígeros. Apesar de suas 

características distintivas, esses poliquetas são pouco  estudados, e sua diversidade e 

taxonomia carecem de estudos. Neste sentido, este projeto teve por objetivo estudar a 

diversidade de Sternaspidae em ecossistemas brasileiros e antártico, pela identificação dos 

animais entre espécies já conhecidas e nova(s) para a  ciência, e realizar as redescrições de 

Caulleryaspis chicosciencei e Petersernaspis capillata. Ademais, este projeto se propôs a 

estudar a retirada de muco e sedimento  fortemente aderidos ao escudo e ao corpo de alguns 

espécimes, e a pensar em uma  reavaliação da literatura para a família, dadas as diversas 

incongruências verificadas na literatura durante o andamento do projeto. Foram analisados 

114 espécimes oriundos de coleções museais (ColBio, MZUSP e MNRJ) sob microscópio 

óptico comum e estereomicroscópio binocular. Foram identificados P. capillata para o litoral 

da região Sudeste brasileiro, e S. sendalli para o litoral antártico, ambas identificações 

esperadas  para as regiões de coleta. Ainda, a realização deste projeto se mostrou relevante ao 

fornecer novidades para a ciência, como a ocorrência de representantes de C. chicosciencei no 

litoral da Região Sudeste brasileira, bem como de animais de espécies nunca antes registradas 

para o Brasil, como C. cf. nuda e C. cf. laevis, embora estes, mais provavelmente, se tratem 

de membros de espécies novas para a ciência. Este projeto também revelou diversas lacunas e 

inconsistências na literatura, como a falta de  

informações sobre juvenis de Sternaspidae e a necessidade de redescrição de certos gêneros e 

espécies, como é o caso de C. chicosciencei, com descrição original confusa. Espera-se que 

essas questões possam ser devidamente trabalhadas futuramente, e a taxonomia do grupo, 

melhorada.  

 

Palavras-chave: taxonomia; Sternaspidae; Polychaeta; Annelida.  
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Solucionando controvérsias taxonômicas de cnidários cifozoários, gênero 

Chrysaora, utilizando dados moleculares e morfológicos ao longo do ciclo de vida  

 

DE OLIVEIRA, Claudio A.; MORANDINI, André C.; FREIRE, Beatriz V. 

 

O ciclo de vida metagenético de Cnidaria é um fator de sucesso ecológico e a sua correta 

descrição é de suma importância. Dados morfológicos, morfométricos, moleculares e de 

cnidoma são normalmente utilizados. Em Chrysaora existem pequenas diferenças 

morfológicas entre as espécies, como entre C. achlyos e C. plocamia. É necessário, portanto, 

a resolução de controvérsias taxonômicas. Sendo assim, o presente trabalho tem como 

objetivos a comparação morfológica, molecular e de cnidoma de C. achlyos e C. plocamia e 

distinção ou união das espécies. Para isso, 46 indivíduos de ambas espécies foram cultivados 

em laboratório. O desenvolvimento foi acompanhado por 150 dias e medidas morfométricas 

habituais tomadas. Foram extraídos DNA de 10 indivíduos, utilizando os marcadores 18S, 28S 

e mtCOI para a realização de comparações de distâncias genéticas. 1.655 nematocistos foram 

analisados em espécimes fixados em formol 4% sob microscopia óptica, tomadas medidas de 

comprimento, largura e volume das cápsulas de cada tipo de nematocisto e região corporal 

para realização de teste ANOVA. As análises morfológicas resultaram em dados relativos ao 

tempo de desenvolvimento, coloração de estruturas e padrões de crescimento dos lobos 

marginais diferentes entre as espécies, com estágios diferentes identificados. Os dados 

moleculares apresentaram distâncias genéticas intraespecíficas baixas (<2,5%) e 

interespecíficas altas (>24%) para as espécies, sem sobreposição, como esperado para espécies 

distintas. Foram identificados quatro tipos de nematocistos: a-isorriza, A-isorriza, O-isorriza 

e ropaloide; e os testes ANOVA realizados, em sua maioria, indicaram pouca similaridade 

entre eles e as espécies. Apesar de os caracteres morfológicos serem similares, é possível 

verificar padrões distintos de crescimento ao longo do tempo. Em conjunto com os dados 

moleculares e de cnidoma, conclui-se que se tratam de espécies distintas.  
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Ending the myth of giant amoeba genomes: re-evaluating evidence for giant 

genomes in amoebae  

 

BARZILAY, Daniel; BARBOSA, João P. A.; RIBEIRO, Giulia M.; SOUSA, Alfredo L. P.; 

LAHR, Daniel J. G. 

 

Here we reassess available evidence for the long-held misconception of amoebae possessing 

exceptionally large genomes. Traditionally, estimates relied on inaccurate methods like DNA 

weight measurements, leading to inflated sizes. These methods failed to account for 

contaminating DNA from prey, endosymbionts, and intrinsic genomic features like ribosomal 

operon amplification. Modern sequencing techniques unveil a different picture. Fully 

sequenced amoebozoa genomes fall within the typical range, between 14.4 and 52.37 mega 

basepairs. We provide here a statistical analysis using protein-coding genes from 

transcriptomic data, suggesting that the historically cited Amoeba proteus has a genome size 

consistent with this range, far smaller than previously claimed. The misconception likely 

originated in the early 21st century and perpetuated through popular science materials. We 

conclude that there is no longer reason to reaffirm that amoeba genomes are giant. 

 

Palavras-chave: genome evolution; next-generation sequencing; biodiversity; microbial 

diversity.  
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cifomedusa Lychnorhiza lucerna Haeckel 1880 ao longo do ciclo de vida  
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O estudo teve como objetivo a investigação e a caracterização do cnidoma, ou seja, de todos 

os tipos de cnidas que uma espécie possui ao longo do ciclo de vida, da Lychnorhiza lucerna 

(Scyphozoa: Rhizostomeae), a cifomedusa mais comum do litoral brasileiro. Para isto, foram 

cultivados em laboratório cinco indivíduos para cada uma das quatro diferentes etapas do ciclo 

de vida (pólipo, éfira, metaéfira e medusa jovem) e foram coletados dois indivíduos adultos 

na praia da Enseada, São Sebastião. Os indivíduos foram fixados em solução de formaldeído 

4% para a análise dos tecidos. A investigação do cnidoma se baseou na documentação, 

descrição e morfometria, com o uso de microscopia óptica e eletrônica de varredura, dos tipos 

de nematocistos que a espécie possui ao longo do ciclo de vida. Além disso, com o uso da 

microscopia óptica, também foram analisados os padrões de distribuição e abundância relativa 

dos nematocistos. A partir destas informações foi realizada a comparação dos dados obtidos 

entre diferentes etapas do ciclo de vida. Foram identificados 12 morfotipos de nematocistos 

ao longo do ciclo de vida. Observou-se que, quanto mais se avança neste ciclo, maior a 

diversidade de tipos de nematocistos. Dentre os nematocistos medidos, percebe-se que houve 

variação nos volumes das cápsulas, tanto entre indivíduos quanto em um único indivíduo. 

Verificou-se também que, em geral, a mediana dos valores de volume das cápsulas variou de 

forma significativa ao longo do ciclo de vida, demonstrando que cada estágio pode estar 

adaptado a diferentes características ambientais, uma vez que possuem formas particulares de 

interagirem com o ambiente onde estão inseridos. Analisando a distribuição dos nematocistos, 

observa-se que é possível atribuir funcionalidades a diferentes tipos de nematocistos de acordo 

com a sua abundância relativa e distribuição em diferentes regiões do corpo. Logo, este estudo 

revela uma diversidade até então desconhecida de nematocistos para a espécie L. lucerna, 

fornecendo dados morfométricos que sugerem que as cnidas têm o potencial de serem usadas 

como caracteres taxonômicos para esta espécie. Ademais, as informações obtidas representam 

um passo em relação à compreensão da diversidade de nematocistos da espécie, e das possíveis 

funções destas cnidas. 

 

Palavras-chave: ciclo de vida; Cnidoma; Lychnorhiza lucerna; medusa; nematocistos; 

Scyphozoa.  
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Dípteros polinizadores do Brasil (Insecta: Diptera): uma síntese  
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Os dispersores de pólen são denominados polinizadores, e têm um papel crucial no sucesso 

reprodutivo das plantas com flores e, portanto, na diversidade vegetal (Bascompte & Jordano 

2007; Ollerton et al. 2011). Os principais vetores de pólen são insetos, em especial da ordem 

Hymenoptera, mas Diptera, Lepidoptera e Coleoptera também têm papel importante em 

muitos ambientes. (Reichert, 2010). O objetivo deste projeto é compilar e sintetizar todas as 

informações acessíveis de interações entre dípteros visitantes florais/polinizadores e plantas 

no Brasil publicadas na literatura científica. As informações obtidas através da revisão 

bibliográfica, serão compiladas em um banco de dados público que permitirá a agregação de 

futuras novas informações e possíveis análises. Os dados do projeto serão base para análises 

gráficas, além da construção de uma rede de interações para reconhecer possíveis padrões de 

interação entre determinados grupos dípteros e plantas. O presente estudo realizou uma revisão 

bibliográfica da literatura científica que tinham registros de visitação floral por moscas e 

mosquitos (Diptera) no território brasileiro, através do Google Acadêmico, buscando por 

termos específicos e inglês e português como “flower visitors”, “pollinators”, “pollination”, 

“Diptera”, “flies”, “insects”, “floral biology”, “reproductive biology”, acompanhados de 

“Brazil”. A nomenclatura válida e a correção do uso de sinônimos foi feita pelo “Systema 

dipterorum” e “Flora e funga do Brasil”, para os dípteros e para as plantas, respectivamente. 

O mapa foi construído através do software Quantum GIS versão QGIS 3.32.0, e a rede de 

interação foi construída a partir do programa RStudio versão 4.0.3. O trabalho obteve, a partir 

de 214 artigos científicos, 2750 registros, em 157 municípios, em 20 estados mais o Distrito 

Federal. As famílias Syrphidae, Tachinidae e Sarcophagidae foram as mais representativas, 

respectivamente, nos registros levantados no trabalho. As famílias de plantas mais registradas 

foram Asteraceae, Arecacea e Apiaceae. Existe uma carência nas definições das interações 

ecológicas, pois o termo “visitante floral” é pouco relevante para definir a importância 

ecológica das espécies de moscas.Existe um impedimento taxonômico refletido nas 

identificações entomológicas. 

 

Palavras-chaves: Dípteras; polinizadores; visitantes florais.  
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Diferenciação morfológica e delimitação de espécies dos lagartos do gênero Enyalius 

 

COELHO, Gabriel N. C.; VASCONCELLOS, Mariana M.; RODRIGUES, Miguel T. 

 

O gênero Enyalius (Wagler 1830) (Squamata, Leiosauridae) compreende lagartos que ocupam 

áreas florestais no leste da América do Sul. Atualmente, o gênero abriga 11 espécies nominais, 

porém a sua taxonomia é historicamente complexa, em especial devido à sua alta variação 

morfológica. De fato, estudos filogenéticos recentes baseados na variação molecular apontam 

para uma diversidade não reconhecida, indicando a provável existência de espécies ainda não 

descritas. Dessa forma, ao se examinar a morfologia externa, por meio da análise de 12 

caracteres merísticos e 3 morfométricos, o presente estudo visa investigar a diferenciação 

morfológica entre essas espécies, indicando a existência de caracteres diagnósticos para 

descrever as possíveis novas espécies que se mostrem distintas. Esse projeto também propõe 

fornecer uma base de dados morfológicos que suportem as novas filogenias moleculares que 

estão sendo atualmente inferidas. Estes avanços são de suma importância para a elaboração de 

políticas efetivas de conservação, especialmente diante do cenário atual de crise da 

biodiversidade. Um total de 653 espécimes, representando todas as 11 espécies do gênero e 

incluindo possíveis novas espécies sugeridas pela variação molecular, tiveram sua morfologia 

externa examinada. A metodologia seguiu padrões estabelecidos, incluindo contagem de 

escamas (caracteres merísticos) e medições corporais (caracteres morfométricos) em cada 

espécime. Após a coleta de dados, foram calculadas estatísticas sumárias para os caracteres, 

além de análises estatísticas multivariadas, incluindo PCA e DFA, realizadas para avaliar a 

diferenciação morfológica entre espécies nominais e candidatas. As análises de PCA 

mostraram uma separação das espécies basicamente de acordo com os seus habitats, sendo 

que, mesmo ao focar nas espécies com maior sobreposição, não houve a realização de uma 

distinção efetiva entre elas. A análise de DFA forneceu um resultado semelhante ao da PCA 

no sentido de falhar em proporcionar uma delimitação completamente eficiente, sugerindo 

uma diversificação morfológica possivelmente influenciada pelas pressões ambientais. Diante 

de tais resultados, se planeja a coleta de fontes adicionais de dados morfológicos. O carácter 

selecionado se encontra na análise da morfologia hemipeniana, devido ao seu grande potencial 

na delimitação de espécies em Squamata, além de representar uma possível informação 

totalmente inédita para o clado. 

 

Palavras-chaves: Enyalius; espécies candidatas; morfologia; taxonomia.  
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Descrição osteológica de Cynodon gibbus Spix & Agassiz, 1829 (Ostariophysi: 

Characiformes:  Cynodontidae)  

 

AVILEIS, Leonardo G.; TOLEDO-PIZA, Mônica R.  

 

Agência Financiadora: CNPq 

 

Este estudo realizou a descrição osteológica detalhada de Cynodon gibbus, utilizando imagens 

de  microtomografia computadorizada (microCT) para revisão, ilustração e descrição de 

caracteres  anatômicos. Secundariamente, foram desenvolvidos modelos didáticos anatômicos 

3D, físicos e digitais, baseados nessas imagens. Um espécime proveniente do Instituto de 

Biociências foi escaneado, e outro do  Museu de Zoologia da USP foi diafanizado para 

comparação. As imagens de microCT foram obtidas com  o equipamento Bruker 

SkyScan1176, de posse do IB. Além disso, exemplares de coleção previamente  corados e 

diafanizados auxiliaram na visualização de estruturas anatômicas. A análise envolveu  

reconstrução e segmentação digital das imagens com os softwares Fiji, 3DSlicer e Blender, 

permitindo a  criação de modelos 3D articuláveis. A nomenclatura seguiu Mattox & Conway 

(2021), e os dados gerados  foram comparados com as descrições pontuais disponíveis na 

literatura. Os escaneamentos permitiram  uma descrição detalhada de todos os complexos 

osteológicos, exceto das nadadeiras pares, dorsal e anal,  que serão descritas com base nos 

espécimes diafanizados. A microCT facilitou a descrição de caracteres  anatômicos novos, a 

reinterpretação e verificação de caracteres já descritos, e a ilustração de estruturas  até então 

não ilustradas. Novos caracteres descritos incluem uma perfuração única na porção  

posteroventral do supraoccipital. Os modelos 3D resultantes foram otimizados para impressão 

e uso  didático, e serão distribuídos posteriormente em repositórios digitais. Este trabalho 

contribui como  referência metodológica para pesquisas em osteologia e anatomia comparada, 

e demonstra o potencial da  microCT para análises anatômicas. Apesar das limitações técnicas, 

a descrição osteológica serve de base  para estudos filogenéticos futuros e produção de 

materiais educativos.  

 

Palavras-chave: Cynodon gibbus; microtomografia; modelos 3D; osteologia; técnicas 

didáticas;  teleósteos.  
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A contribuição do Sul Global para as ideias em ciência da conservação 

 

SILVEIRA, Luis H. R.; PÔNZIO, Marcella C.; PARDINI, Renata 

 

A ciência moderna hoje envolve 8,8 milhões de cientistas no mundo. Porém, historicamente é 

dominada por homens brancos dos países do Norte Global. Essa falta de diversidade étnica-

racial, de gênero e geográfica tem levado parte da academia a questionar o que e por quem se 

pesquisa, e quem são os beneficiários desses esforços. Para além de imperativos de justiça 

social e equidade, a pluralidade na ciência reúne habilidades, conhecimentos e perspectivas, 

que combinadas produzem resultados científicos mais interessantes. Na ciência da 

conservação a diversidade é fundamental, já que o Sul Global abriga enorme diversidade 

biocultural. No entanto, há uma lacuna sobre o quanto pesquisadores do Sul Global têm 

contribuído para a construção conceitual das ideias em ciência da conservação. O presente 

estudo busca responder a pergunta: qual é a contribuição do Sul Global para as ideias 

conceituais em ciência da conservação, seja para delimitar os fundamentos da disciplina, seus 

objetivos ou suas práticas? Para isso, analisamos quantitativamente 288 artigos conceituais da 

área, que buscam discutir ao menos uma posição prescritiva para a ciência da conservação 

como um todo. Destes, 247 (85,8%) apresentaram apenas autores do Norte Global, 9 (3,1%) 

apenas do Sul Global e 32 (11,1%) com colaboração de autores das duas regiões. Mais de 90% 

dos autores (90,2%) são de países do Norte Global, e a participação como primeiro autor é 

proporcionalmente menor entre as autorias do Sul Global. Três países do Norte (Estados 

Unidos, Austrália e Reino Unido) contabilizam dois terços de todas as autorias e a 

concentração em poucos países é maior no Norte do que no Sul Global. Corre-se o risco, nesse 

cenário, de se terem propostas de conservação desinformadas ambiental e socialmente que, 

sem a devida adaptação ou crítica, podem vir a ser precárias, intensificando conflitos 

existentes. A riqueza da biodiversidade do Sul Global, aliada à presença de grupos 

culturalmente diversos que interagem positivamente com o meio ambiente, destaca a 

importância da contribuição de seus pesquisadores para a construção de uma disciplina mais 

democrática e de base ampla.  

 

Palavras-chave: ciência da conservação; Sul Global; viés geográfico; equidade na ciência.  
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Diversidade e distribuição da tribo Leskiini (DIPTERA, TACHINIDAE, 

TACHININAE) nos Estados de RO, MT e MS pelo projeto SISBIOTA-

DIPTERA 

 

SANTOS, Sabrina R. S.; DIOS, Rodrigo V. P. 

 

Agência financiadora: CNPq  

 

Leskiini (Diptera, Tachinidae, Tachininae) é uma tribo que apresenta relevância como 

alternativa para o controle biológico por possuir representantes que parasitam a broca da cana-

de-açúcar (Lepidoptera, Pyralidae, Diatraea saccharalis), mas apesar disso, apresenta 

diversas lacunas de registros dentro da bibliografia especializada. Visando agregar ao 

conhecimento acerca de Leskiini e, mais abrangentemente Tachinidae, este projeto visa 

estudar como se dá a diversidade de Leskiini dentro do Projeto SISBIOTA-DIPTERA, que 

consistiu de um amplo esforço de coletas nos estados de Mato Grosso, Mato Grosso do Sul e 

Rondônia, ampliando registros de distribuição e descrição de possíveis espécies novas. 

Historicamente a região Centro-Oeste possui relativamente uma baixa amostragem de 

dípteros. Todos os espécimes da tribo coletados foram analisados, sendo utilizadas revisões e 

descrições originais para alcançar a identificação a nível específico. No total, foram 

identificadas 20 espécies em 10 gêneros de Leskiini, sendo que houve uma notável ampliação 

dos registros de distribuição geográfica para diversas espécies. A espécie Clausicella setigera, 

foi registrada pela primeira vez na Região Neotropical, visto que até então só possuía 

ocorrência na Região Neártica. Também foi descoberta uma nova espécie (Tipoluleskia sp. 

nov.) que será descrita futuramente. Devido à complexidade taxonômica e morfológica do 

grupo e também da carência de pesquisas anteriores, mais estudos e análises sobre Leskiini 

serão necessários para refinar a taxonomia da tribo.  

 

Palavras-chave: Taxonomia; Centro-Oeste; parasitóides; broca da cana-de-açúcar.  
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Descobrindo a diversidade do gênero Apterotrypa Gorochov, 2017  

 

TONON, Vitor A., NIHEI, Silvio S., CAMPOS, Lucas D.  

 

A quantidade dos trabalhos taxonômicos na Região Neotropical para os ortópteros ainda está 

longe de ser a ideal. Ainda existe uma grande carência de trabalhos científicos para esse grupo, 

com apenas poucos especialistas no mundo, menos ainda para essa região. Apterotrypa 

Gorochov, 2017 é um gênero que possui características diagnósticas notáveis, não 

apresentaram asas e nem comunicação acústica, características geralmente essenciais para 

grilos. Sendo assim, o gênero apresenta um potencial muito grande para estudos taxonômicos 

e também sobre sua biologia. O gênero é exclusivo da Região Neotropical, foi recentemente 

elevado a nível de gênero e possui atualmente apenas três espécies descritas. A primeira, com 

localidade tipo na Bolívia e as outras duas encontradas na região sul da Guiana Francesa. Neste 

trabalho foram descritas três novas espécies do gênero Apterotrypa a partir de análises, 

comparações e descrições dos caracteres morfológicos de machos e fêmeas adultos, pelo uso 

de estereomicroscópios e fotografias da morfologia externa e genitálias via câmera digital, 

além de ilustrações detalhadas das estruturas da genitália masculina. A. n. sp. 1, A. n. sp. 2 e 

A. n.sp. 3 são os primeiros registros em território brasileiro, coletadas respectivamente em 

Pacoti - Ceará, Parque Nacional Monte Pascoal (Itamaraju - Bahia) e na Reserva Particular do 

Patrimônio Natural Emílio Fiorentino Battistella (Corupá - Santa Catarina), ampliando sua 

diversidade e sua distribuição geográfica. Agora, o número de espécies do gênero foi dobrado, 

tendo seis espécies descritas no total. Além disso, foi confeccionada uma chave de 

identificação para o gênero e um mapa de distribuição das espécies. Novas ideias sobre sua 

biologia foram desenvolvidas, sobre possíveis comportamentos e estratégias para 

comunicação e reprodução a partir de observações de caracteres morfológicos e comparações 

com grupos próximos.  

 

Palavras-chave: diversidade; distribuição geográfica; grilos; morfologia; região neotropical; 

taxonomia.  
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Comparação entre sensibilidade de Meio de Cultura e PCR para detecção de 

Escherichia coli 

 

 

SPILACK, Vitória M.; LAHR, Daniel J. G. 

 

Os parâmetros relacionados à contagem microbiana são essenciais para avaliar a qualidade da 

água para consumo e utilização humana. Dessa forma, tem-se estabelecido microrganismos 

alvo como indicadores de contaminação fecal, como a bactéria termotolerante Escherichia 

coli, capaz de provocar desordens gastrointestinais e de trato urinário. Essa bactéria possui o 

gene uidA, codificador da enzima β-glucuronidase e considerado específico por se apresentar 

em mais de 97% dos isolados dessa cepa. A maioria dos métodos tradicionais de quantificação 

de E. coli em água para consumo humano utiliza desse caráter específico como forma de 

detecção, principalmente pela reação fluorogênica dessa enzima com o substrato 4-methyl-

umbelliferyl-β-D-glucuronide (MUG). Recentemente, relatou-se que o ensaio de PCR foi 

indicado como um bom método para detectar e quantificar bactérias. Dessa forma, o objetivo 

do trabalho foi otimizar um ensaio tradicional, baseado na utilização de meio de cultura e 

incubação de 24 - 72 horas, conhecido como Tubos Múltiplos (NMP), com o ensaio de PCR, 

de forma a proporcionar um resultado mais rápido e rentável. De forma geral, constatou-se 

que há vantagens, como diminuição de tempo de ensaio e aumento de escopo do laboratório, 

e desvantagens - cPCR mostrou-se 32% mais custoso que o ensaio de Tubos Múltiplos. 

 

Palavras-chave: detecção; Escherichia coli; NMP; PCR; quantificação. 
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Construção de memória coletiva em um processo de coprodução  

 

PRADO, Ana G.; PARDINI, Renata; BATISTONI E SILVA, Maíra 

 

As abordagens de coprodução transdisciplinar são alternativas à ciência tradicional disciplinar, 

surgidas em diferentes campos do conhecimento e advogadas como mais adequadas para lidar 

com os problemas perversos que enfrentamos hoje. São abordagens de pesquisa reflexivas que 

se debruçam sobre problemas da sociedade através da colaboração de múltiplos agentes de 

dentro e fora da academia, visando o aprendizado mútuo e construção de perspectivas 

compartilhadas sobre o problema e solução. Embora a aprendizagem seja central na 

coprodução, muitos autores criticam a forma pouco precisa como vem sendo conceitualizada 

na área, limitando avanços nos métodos e avaliação dos resultados da coprodução. Neste 

trabalho, propomos uma forma de analisar a construção de perspectivas compartilhadas em 

processos de coprodução, a partir de conceitos da área da educação. Para tanto, analisamos (1) 

as críticas e propostas de conceitualização da aprendizagem na literatura da coprodução e a 

compatibilidade destas propostas com a abordagem sociocultural da educação, e (2) 

investigamos o potencial do conceito de memória coletiva para analisar a construção de 

perspectivas compartilhadas através da análise da transcrição de interações em um grupo de 

coprodução. Identificamos duas críticas e duas propostas de conceitualizações da 

aprendizagem na literatura de coprodução. As propostas são compatíveis com a abordagem 

sociocultural - ambas concebem a aprendizagem como um fenômeno coletivo, distribuído e 

que constrói identidade. Identificamos a construção de perspectivas compartilhadas sobre dois 

assuntos distintos nas transcrições e reconhecemos os processos e elementos que articularam 

estas construções. Concluímos que memória coletiva é um construto útil para a análise da 

construção de perspectivas compartilhadas em processos de coprodução, já que permitiu 

descrever como diferentes processos (identificação de padrão ou reconstrução de processo, 

questionamento, reflexão, explicação e reenquadramento) utilizando diferentes elementos 

(referências a eventos e falas anteriores, menções a textos lidos, interpretações de documentos 

produzidos, desacordos e acordos) se articulam na construção destas perspectivas. Entendendo 

que perspectivas compartilhadas são evidências de aprendizado coletivo e que aprendizagem 

está no centro da coprodução transdisciplinar, concluímos que esse construto é útil para dar 

suporte a processos que visem investigar/ avaliar os fatores, métodos e/ou abordagens que 

favorecem processos de coprodução. 

 

Palavras-chave: aprendizagem social; coprodução transdisciplinar; memória coletiva; 

perspectivas compartilhadas; problemas socioambientais.  
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Macrotendências político-pedagógica em educação ambiental na cidade de são paulo: 

discursos de visitantes do parque villa-lobos  

 

MORAIS, Bruno; SANO, Paulo T. 

 

Tendo em vista o surgimento do campo da Educação ambiental (EA) como uma ferramenta 

de enfrentamento das mudanças climáticas, Layrargues e Lima (2014) descrevem as três 

macrotendências político-pedagógicas — conservacionista, pragmática e crítica — a partir de 

uma análise do campo social cunhado por Bourdieu. Com isso, a presente pesquisa objetivou 

identificar qual discurso entre as vertentes é mais frequente entre os frequentadores do parque 

Villa-Lobos, com o intuito de contribuir epistemologicamente para o campo da EA crítica. 

Para alcançar este objetivo e alinhado epistemologicamente com o campo de pesquisa em 

educação, optou-se por uma metodologia qualitativa onde entrevistou-se os visitantes do 

parque Villa-Lobos, selecionado devido sua localização que refletia em um público 

heterogêneo. As gravações das entrevistas foram transcritas e analisadas através da análise 

textual discursiva, classificando as unidades de significâncias emergentes em critérios 

objetivos descritos pelo referencial teórico e a literatura relevante. Os resultados indicaram, 

na média, a predominância da vertente pragmática, com 47,09%, seguida pela vertente 

conservacionista, com 36,04% e, por fim, a vertente crítica, com 16,86%. Três temáticas 

principais emergiram do diálogo entre a literatura e as falas dos visitantes: i. a conexão, foi 

presente na maioria das falas dos participantes e é conectado pelas vertentes pragmáticas e 

conservacionista como promotora de preservação. A vertente crítica, no entanto, contrapõe 

essa visão, apontando a de uma compreensão harmônica das dinâmicas relacionais da 

sociedade-natureza; ii. o trabalho, temática destacada pela vertente crítica como problemática 

quando as relações sociedade-natureza são oriundas de um sistema produtivo que permite a 

exploração em detrimento da promoção da vida; e iii. o consumo, expressa por um participante 

sob o viés da vertente pragmática. Esse discurso é contraposto pela a vertente crítica, que 

pleiteia uma ruptura significativa da lógica produtiva que sustenta o atual sistema de 

exploração.  

 

Palavras-chave: Análise textual discursiva; Educação Ambiental; Macrotendências político-

pedagógico; Vertente conservacionista; Vertente crítica; Vertente pragmática.  
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Algas marinhas: ponte entre ciência e sociedade através da divulgação científica 

 

LIMA, Daniel T.; CHOW, Fanly Fungyi 

 

As algas são organismos autótrofos fotossintetizantes essenciais para a produtividade primária 

em ecossistemas costeiros. Ricas em nutrientes, possuem diversas aplicações industriais e 

alimentares. Dada a relevância das algas dentro do contexto da cegueira botânica — a 

incapacidade humana de notar os organismos vegetais ao redor — a divulgação científica se 

mostra fundamental. A produção de vídeos têm se mostrado uma ótima ferramenta ao longo 

dos anos como ferramenta de ensino e divulgação científica. Desta forma, foram produzidos 

vídeos relacionados à temática das algas, objetivando-se avaliar se os materiais produzidos 

são capazes de atingir ao público de maneira positiva, gerando aproximação entre ciência e 

sociedade. Para mensuração dos resultados, foi produzido um questionário utilizando escala 

Likert e disponibilizado aos espectadores. A quantificação gráfica dos resultados permitiu a 

análise referente ao impacto destas produções audiovisuais no público. Aproximadamente 

metade dos entrevistados pertenciam ao ensino básico e a outra metade ao ensino superior. 

Alunos do ensino superior possuíam maior familiaridade com o termo "cegueira botânica" e 

maior conhecimento prévio sobre algas. A análise revelou que a clareza dos vídeos foi eficaz 

em aumentar a conscientização sobre a importância das algas, especialmente entre alunos do 

ensino básico, que inicialmente atribuíam menor relevância a esses organismos. Os dados 

também indicaram que, embora estudantes de ensino básico demonstrem menor interesse 

inicial por ciência, eles reconhecem a importância da divulgação científica. A utilização de 

vídeos como ferramenta de divulgação científica mostrou-se promissora para combater a 

cegueira botânica e promover a alfabetização científica. A continuidade desses esforços é 

essencial para alcançar os objetivos de desenvolvimento sustentável e fortalecer a conexão 

entre ciência e sociedade.  

 

Palavras-chave: algas; cegueira botânica; divulgação científica; ensino de ciências; 

sustentabilidade.  
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As Perspectivas sobre o conceito de justiça social no ensino de ciências: Uma revisão 

sistemática 

 

DE CARVALHO, Larissa R.;  BATISTONI E SILVA, Maíra 

 

Justiça social é um termo polissêmico, para o qual há definições na área de ensino de ciências 

e fora dela. O presente estudo investiga o papel atribuído a este conceito quando ele é abordado 

na literatura de ensino de ciências. Foram selecionados artigos publicados em periódicos 

Qualis A1 entre 1° de janeiro de 2013 a 31 de outubro de 2023 que citam o termo “justiça 

social” em português, inglês e espanhol. Em seguida, foram excluídos os artigos em que o 

termo integrava apenas títulos de eventos, palestra, etc., e pesquisas empíricas que não se 

passavam em espaços de educação básica formal. Nos artigos de natureza empírica, foi 

realizada uma análise quanto à seção de citação do termo “justiça social”. Naqueles em que o 

conceito foi citado na introdução, na conclusão e em ao menos outra seção de seu texto 

(excluindo-se título, resumo e palavras-chave), foi realizada uma análise qualitativa da citação 

para verificação do papel atribuído ao termo “justiça social” no artigo: objetivo ou propósito 

da educação; processo ou abordagem que visa oferecer oportunidades de forma igualitária; 

valor orientador da educação; e tema do currículo. Houve um aumento no uso do termo ao 

longo dos anos em artigos em inglês. No entanto, muitos estudos empíricos citam a justiça 

social apenas uma vez, geralmente na introdução, sem articular o termo com a metodologia de 

pesquisa. Quando essa articulação é feita, predominam duas perspectivas principais: justiça 

social como objetivo ou valor orientador do ensino de ciências. Quando os artigos empregam 

justiça social com o papel de tema curricular ou abordagem para garantir a participação 

equitativa dos alunos, ela é vista como igualdade de reconhecimento e participação. Torna-se 

evidente a necessidade de uma definição mais clara do conceito de justiça social nos estudos 

acadêmicos de ensino de ciências, especialmente naqueles que buscam integrá-lo de forma 

significativa, a fim de melhor compreender como pode ser aplicado efetivamente no ensino de 

ciências.  
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Potencialidades e limitações dos vídeos da “flecha selvagem” para a 

Educação Ambiental Crítica e de Base Comunitária 

 

OLIVEIRA, Letícia L.; SILVA, Rosana L. F. 

 

A Educação Ambiental (EA) é convencionada como as práticas educativas relacionadas à 

questão ambiental. Porém, não há um consenso sobre as concepções e correntes que permeiam 

suas práticas pedagógicas, sendo considerada como um campo em disputa. Frequentemente, 

nas abordagens convencionais da Educação Ambiental, os saberes que não se encaixam nos 

moldes da epistemologia eurocêntrica-branca dominante são desvalorizados e marginalizados. 

Por outro lado, as concepções de EA Crítica (EAC) e de Base Comunitária (EABC) buscam 

promover a Ecologia de Saberes, que nada mais é do que a consideração de que todos os 

saberes são incompletos e podem se complementar. Porém, o entrelaçamento de saberes entre 

diferentes atores da sociedade não é tarefa fácil, uma vez que há poucos materiais didáticos 

para ensino básico e limitações de deslocamento físico. Pensando nisso, o uso de materiais 

audiovisuais é uma alternativa para promover esse contato com valores, pensamentos e ideias 

diferentes. Sendo assim, o presente trabalho tem como objetivos principais investigar as 

potencialidades e limitações da série de vídeos “Flecha Selvagem” para a EAC e EABC, bem 

como fornecer subsídios para que educadores possam criar propostas pedagógicas a partir 

desse material. Para tanto, os vídeos foram transcritos e analisados por meio da Análise de 

Conteúdo de Bardin (2010) utilizando de categorias a priori, baseadas na adaptação da 

Tipologia de Silva (2007) e Sistematização de Camargo (2017), e a posteriori. É notável que 

os vídeos contemplam a maioria dos elementos das dimensões de análise da EAC e EABC, 

demonstrando um grande potencial para a utilização do material no intuito da promoção dessas 

concepções de EA. Além disso, utilizando a tipologia adaptada e os resultados a partir da 

análise dos vídeos, é possível que educadores consigam aproveitar as potencialidades 

evidenciadas no material, bem como suprir suas limitações com atividades planejadas pelo 

próprio professor. Portanto, esses materiais se apresentam como uma importante forma de 

promover uma escuta atenta a outras formas de pensar e se relacionar com o meio ambiente.  

 

Palavras-chave: Ecologia de Saberes; Educação Ambiental; Flecha Selvagem; material 

audiovisual.  
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Mapeando aprendizagens e desafios de professores de ciências naturais em uma 

formação para implementação curricular.  

 

CASSIDORI, Paula L.; SANTANA, Victor Hugo G.; SCARPA, Daniela; MUNFORD, 

Danusa 

 

Este trabalho explora os desafios e oportunidades enfrentados por professores de Ciências 

Naturais no ensino fundamental, com foco na implementação de práticas investigativas em 

sala de aula. A pesquisa ocorre no contexto de um novo modelo de formação continuada 

oferecido pela Secretaria Municipal de Educação de São Paulo (SME), que busca ampliar o 

alcance da capacitação com atividades remotas, mas que gera tensões entre o currículo 

centralizado e a autonomia docente. O objetivo geral é compreender os fatores que facilitam 

ou dificultam o ensino investigativo, analisando a percepção dos professores sobre a formação, 

as barreiras enfrentadas, as estratégias desenvolvidas e propondo melhorias nos processos 

formativos. A pesquisa foi desenvolvida com 729 professores que participaram da formação, 

por meio de formulários contendo questões objetivas e abertas. As respostas foram analisadas 

quantitativa e qualitativamente, considerando as particularidades de cada Diretoria Regional 

de Ensino. Os participantes destacaram o potencial das práticas investigativas para promover 

o pensamento crítico dos alunos, mas também apontaram limitações, como a falta de recursos, 

infraestrutura inadequada e a sobrecarga de tarefas. Algumas estratégias apontadas incluem a 

adaptação de conteúdos ao contexto escolar e ao estímulo à troca de experiências entre 

professores. Para que as práticas investigativas sejam mais viáveis, é essencial oferecer 

formações que dialoguem melhor com as realidades de cada escola, além de proporcionar mais 

autonomia aos professores e recursos adequados.  

 

Palavras-chave: agência; contexto; currículo; educação; formação.  
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Mapeando justificativas para gênero e sexualidade no ensino de biologia: Um 

recorte categorizado dos argumentos acadêmicos  

 

FURLAN, Rafael A. P.; BATISTONI E SILVA, Maíra 

 

Os estudos sobre gênero e sexualidade têm se mostrado cada vez mais essenciais para 

compreender a transformação das dinâmicas sociais e culturais. Este trabalho tem como 

objetivo compreender como autoras e autores da área justificam a inclusão da temática de 

gênero e sexualidade no Ensino de Biologia. Foi feita uma busca na Revista Diversidade e 

Educação pela palavra-chave “ensino de biologia” e na Revista Ensino de Biologia pelas 

palavras-chave “gênero” e “sexualidade” resultando em 25 artigos, publicados entre 2017 e 

2024, a análise revelou sete principais categorias de justificativas para integrar gênero e 

sexualidade às aulas de Biologia. Entre elas, temos a promoção da igualdade, a prevenção da 

violência de gênero, a desmistificação de tabus e o desenvolvimento da cidadania crítica. Esses 

argumentos não apenas fundamentam a inclusão dessas questões no currículo, mas também 

evidenciam seu potencial para transformar o ambiente escolar em um espaço mais acolhedor 

e respeitoso. Observamos que as discussões têm avançado, com um número crescente de 

trabalhos voltados para práticas em sala de aula e iniciativas que desafiam abordagens 

tradicionais, como uma possível superação da visão higienista. Em vez de tratar a sexualidade 

apenas como uma questão de saúde, as autoras e autores defendem uma educação que 

empodere alunas e alunos, valorize as diferenças e promova reflexões críticas sobre temas 

como identidade, diversidade e relações humanas. Outro ponto encontrado pelo trabalho é a 

formação de docentes, muitos estudos apontam que docentes ainda se sentem despreparados 

para lidar com essas temáticas, ressaltando a necessidade de investimento na capacitação e em 

documentos legais que ofereçam suporte prático. Concluímos que abordar gênero e 

sexualidade no ensino de Biologia é mais do que seguir normas ou atender demandas sociais, 

é uma oportunidade de formar cidadãos mais conscientes, empáticos e críticos. Esperamos que 

este trabalho contribua para fortalecer esse debate e inspire profissionais da educação, pesquisa 

e formuladores de políticas públicas a ampliar as discussões e práticas sobre o tema. Afinal, 

ensinar sobre gênero e sexualidade não é apenas falar de diferenças, mas construir pontes para 

um futuro mais igualitário e inclusivo.  

 

Palavras-chave: Ensino de Biologia; diversidade; gênero; sexualidade.  
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A construção da identidade docente de uma jovem professora no contexto do ensino 

de ciências por investigação 

 

SOJA, Sara J.; SCARPA, Daniela L. 

 

Um dos principais desafios ao ensinar Ciências num contexto ainda permeado pelo  ensino 

transmissivo e conteudista é desenvolver com os estudantes ideias fundamentais sobre  os 

processos da Ciência. Frente aos vários obstáculos, a tendência de usar o Ensino de  Ciências 

por Investigação, adotada na readequação curricular de 2018 na rede municipal de  ensino de 

São Paulo, pode trazer o desafio: como se tornar um bom professor investigativo?  Com o 

propósito de entender como essa realidade pode afetar os profissionais da educação,  

investigamos a construção da identidade profissional de uma jovem professora a partir de  uma 

entrevista semiestruturada gravada em 2021 com perguntas sobre sua trajetória e  formação 

docente. Considerando a identidade docente como algo complexo e diverso,  optamos por 

realizar uma análise de discurso em um estudo de caso único, o que permite  explorar 

detalhadamente as inúmeras questões que envolvem o sujeito. Essa análise foi feita a  partir 

da transcrição das respostas da professora à entrevista e análise de seu discurso olhando  para 

os sentidos (Gibbs, 2009) e para o tempo como parte do processo (Bloome et al., 2009).  

Destacou-se um incômodo da entrevistada com a discrepância entre sua prática cotidiana e  

seu ideal de profissional, que identificamos como parte das tensões experienciadas por  

professores vindas de sua prática docente (Berry, 2007). Ao mesmo tempo e de uma forma  

que pode ser entendida como fora do comum, ela mostrava otimismo diante dessa tensão,  

fundamentado na crença de que o tempo e a experiência a minimizariam. Dada a limitação  

intrínseca de um estudo de caso, não é possível generalizar esses achados; porém se mostra  

que essas questões têm potencial de afetar jovens professores e merecem ser investigadas em  

estudos com maior grupo amostral. Além disso, os elementos que apareceram na análise  

contribuíram para demonstrar como a construção da identidade é um processo constante e  

entrelaça escalas e tempos diversos. Assim, o estudo dá visibilidade a uma nova forma de  

investigação da identidade profissional docente utilizando como lente para a análise de  

discurso o entrelaçamento entre os sentidos atribuídos pelo professor e como o tempo se  

manifesta nessa construção.  

 

Palavras-chave: EnCI; identidade profissional; processo; sentido; tempo; tensão.  
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Sequências didáticas de ensino por investigação: Mobilização dos domínios do 

conhecimento científico  

 

RAMOS, Thamiris C. M.; BATISTONI E SILVA, Maíra 

 

O ensino de ciências em sua perspectiva mais atual defende o desenvolvimento e formação de 

cidadãos capazes de avaliar criticamente as realidades sociais, e assim possam atuar e agir no 

sentido de sua transformação. Em vista disso, o ensino por investigação é uma abordagem 

didática que possibilita a integração dos domínios do conhecimento científico (conceitual, 

epistêmico e social), que são aspectos intrínsecos à natureza da ciência e do fazer científico. 

Este trabalho analisa de que maneira as sequências didáticas (SD) investigativas, produzidas 

por licenciados no curso de Estágio Supervisionado em Ensino de Biologia (ESEB) do 

Instituto de Biociências da Universidade de São Paulo (IB USP), contemplam em seu 

planejamento os domínios do conhecimento científico. A pesquisa investigou os objetivos e 

estratégias didáticas de cinco SDs. Na primeira etapa do estudo foram selecionados os 

objetivos de aprendizagem nos quais os estudantes eram posicionados como como sujeitos da 

ação, na segunda, utilizando uma ferramenta de análise produzida pela Mestranda Débora 

Claudino no grupo de pesquisa LaPPEC, foi feita a tabulação dos domínios presentes em cada 

um dos objetivos selecionados, na sequência a análise das estratégias didáticas que realizou os 

mesmos procedimentos. No que diz respeito aos objetivos, os resultados mostraram que o 

domínio conceitual e o domínio epistêmico apareceram de maneira muito expressiva, 

enquanto o domínio social de forma muito limitada estando presente em apenas um grupo. No 

entanto as estratégias didáticas demonstraram, além do domínio conceitual e epistêmico, a 

presença significativa do domínio social, ou seja maior articulação sobretudo em atividades 

de grupo e análises coletivas dos dados. Os dados obtidos revelaram o desafio que é para os 

docentes posicionar os estudantes como sujeitos da ação. O estudo pode concluir que 

posicionar os estudantes como sujeito da ação é fundamental para articular de maneira 

equilibrada todos os domínios do conhecimento que são essenciais para explicitar o 

compromisso com os três domínios do conhecimento científico, importantes para a 

Alfabetização Científica. Além disso, explicitou-se a relevância do plano didático e a 

necessidade do investimento formativo de professores para essa produção didática. 

  

Palavras-chave: Alfabetização científica; domínios do conhecimento; ensino por 

investigação.  
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Engajamento público em questões sociocientíficas controversas: o debate sobre 

de-extinção em uma exposição artística no Museu de História Natural de 

Londres  

 

SILVA, Thiago A. M.; BIZERRA, Alessandra F. 

 

Agência Financiadora: CNPq  

 

Este estudo investigou o impacto da exposição artística "The Lost Rhino", realizada no Museu 

de História Natural de Londres, na percepção pública acerca do tema de de-extinção de 

espécies. A pesquisa utilizou uma abordagem qualitativa de análise de conteúdo, baseada em 

registros audiovisuais e entrevistas com visitantes. Foram analisadas as interações com os 

elementos expositivos, incluindo projeções digitais, espécimes taxidermizados e ilustrações 

históricas de rinocerontes. Os resultados evidenciaram que exposições artísticas podem 

fomentar debates críticos sobre questões sociocientíficas controversas, ainda que o tema de 

de-extinção não tenha emergido como foco principal nas interações observadas. Questões 

relacionadas ao colonialismo e à autenticidade de objetos museológicos mostraram-se mais 

prevalentes nos debates dos visitantes. Além disso, a exposição suscitou reflexões sobre 

tecnologia, conservação e o papel dos museus no engajamento público. A análise destacou 

desafios na clareza da mensagem sobre de-extinção, apontando a necessidade de narrativas 

mais estruturadas para ampliar a compreensão do público. A pesquisa reafirma o potencial 

educativo de exposições museológicas para promover reflexões sobre ciência, tecnologia e 

sociedade, destacando a relevância de integrar abordagens artísticas em contextos científicos. 

O estudo conclui que a exposição “The Lost Rhino” foi bem-sucedida em engajar visitantes 

em discussões éticas e morais, apesar de o tema principal não ter sido amplamente explorado. 

Sugere-se o aprimoramento das estratégias de expografia para fortalecer o papel dos museus 

como mediadores de questões científicas contemporâneas.  

 

Palavras-chave: controvérsia; de-extinção; museu; rinoceronte; sociedade; tecnologia.  
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Análise de representações de construção do tempo no Currículo da Cidade: Ensino  

Fundamental: Ciências Naturais   

 

GOUVEIA, Victor H.; MUNFORD, Danusa; SCARPA, Daniela L.  

 

O Currículo da Cidade de São Paulo (São Paulo/SME, 2019) é um conjunto de  documentos 

que apresentam diretrizes para a educação básica municipal da cidade de São  Paulo. É esse 

documento que organiza os conteúdos programados e objetivos de  aprendizagem ao longo 

dos ciclos de aprendizagem. Nessa organização, o tempo surge como  um aspecto central. A 

partir dos nossos principais referenciais teóricos adotados quanto ao  tempo - (Bloome, et al, 

2009); (Blommaert, 2015) - vemos esse elemento não apenas uma  sequência linear de eventos, 

mas uma construção social e cultural de eventos que emerge das  interações dos sujeitos. 

Analisamos, então, a possibilidade de buscar uma nova análise do  currículo a partir de 

aspectos temporais com o uso dos referenciais de intercontextualidade,  cronotopo e escala 

com foco nos sujeitos e na estrutura temporal construída. Pudemos dar  visibilidade aos 

elementos desse documento que demonstram a construção do tempo dos  estudantes 

ordenando os tempos do currículo, seja enquanto um “processo linear” ou  enquanto “pontos” 

dessincronizados na estrutura espiral.   

 

Palavras-chave: agência; cronotopo; currículo; escala; intercontextualidade; tempo.  
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Domínios do conhecimento científico e questões sociocientíficas: a influência de uma 

didática na mobilização de conhecimentos em sala de aula  

 

MACHADO, Vinicius H. S.; BATISTONI E SILVA, Maíra 

 

Agência Fomentadora: CNPQ  

 

Na busca pela compreensão de como engajar estudantes na construção de conhecimento em 

salas de aula de ciências, a construção teórica do termo Alfabetização Científica estabelece 

princípios que norteiam uma educação científica com valores de emancipação e engajamento 

ativo de estudantes na construção de conhecimento científico. Em consonância com o 

proposto, autoras da área da educação científica estabelecem que não há maneiras de se 

comprometer com a Alfabetização Científica sem considerar que os domínios do 

conhecimento científico são partes integrantes da construção de conhecimento científico. A 

abordagem didática, por sua vez, é parte constituinte e influencia o contexto em que ocorrem 

os processos de ensino-aprendizagem. Nesse sentido, a utilização de questões sociocientíficas 

se mostram promissoras por engajar estudantes em um aprendizado contextualizado, que 

demanda a utilização de diversos saberes interdisciplinares e também diversos valores pessoais 

que influenciam as tomadas de decisão. Dessa forma, entendemos que o uso de questões 

sociocientíficas dentro de abordagens didáticas pode favorecer a mobilização de domínios do 

conhecimento científico. Assim, este trabalho de natureza empírica buscou compreender os 

aspectos nos quais os domínios do conhecimento científico são mobilizados em uma sala de 

aula de ciências que utiliza abordagens didáticas com uso de questões sociocientíficas. Através 

da transcrição de interações de um grupo de estudantes dentro de uma aula com a utilização 

de gráficos e perguntas a serem respondidas, analisamos os discursos de estudantes e 

identificamos aspectos dos domínios do conhecimento científico utilizando uma rubrica 

construída a priori. Nossos resultados indicam que as QSC são fortes promotoras da 

mobilização dos domínios do conhecimento científico, pois diversos aspectos dos domínios 

são mobilizados ao longo de toda a aula analisada. Também compreendemos que essas 

mobilizações são influenciadas por aspectos contextuais do material de aula, como por 

exemplo a formulação de perguntas que engajaram estudantes em práticas científicas presentes 

nos domínios, e pela dinâmica das(os) estudantes em sala de aula, que através do contexto das 

QSC possibilitou a utilização de saberes externos ao campo científico que por 

sua vez promoveram um engajamento em práticas científicas do grupo analisado ao construir 

conhecimento científico autêntico.  

 

Palavras-chave: contexto de sala de aula; contexto instrucional; QSC; domínios do 

conhecimento científico. 
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Dinâmica de estocagem de alimento em Melipona quadrifasciata  

 

SILVA, Gabriel R.; FRANCOY, Tiago M. 

 

Abelhas sem ferrão são insetos da tribo Meliponini (Hymenoptera: Apidae). Uma 

característica desses animais é a eussocialidade, no qual as colônias vivem em colônias. 

Existem dois recursos coletados pelas abelhas que se relacionam com sua dieta, que é o mel e 

o pólen, onde ambos são estocados em potes de alimento. Essa estocagem, além de servir para 

reservas, permitem a fermentação desses recursos, e auxiliar na alimentação desses animais. 

Até então, entendia-se que as abelhas coletavam os recursos, armazenavam nos potes, 

fechavam e abriam muito tempo depois. Porém, trabalhos recentes mostraram que existe uma 

dinâmica na estocagem do alimento. O objetivo do trabalho foi observar a dinâmica de 

abertura e fechamento dos potes, de estocagem, e de consumo de mel. Para isso, foram 

utilizadas duas colônias de Melipona quadrifasciata, que eram observadas diariamente, para 

identificar os potes, e analisar qual era o conteúdo e o estado de abertura do pote. Das duas 

colônias analisadas, somente uma deu resultado, então o estudo prosseguiu com apenas uma 

amostra. Houve 12 potes de pólen e 9 de mel durante o experimento, e observamos que os 

potes de pólen tendem a existir mais tempo do que os de mel. Além disso, proporcionalmente 

os potes de mel ficam mais tempo aberto do que os de pólen, além de permanecer mais tempo 

no estado aberto sem alterar essa conformação. As abelhas tratam os potes de mel e de pólen 

diferentemente no comportamento de estocagem, no qual potes de pólen tendem a ser mais 

numerosos e ficar mais tempo fechado. Além disso, observamos que mesmo com a diminuição 

dos recursos, as abelhas ainda continuam realizando seus processos na dinâmica dos potes. 

Esse trabalho realizou um estudo descritivo observacional, no qual descrevemos o 

comportamento das abelhas em relação a estocagem de alimentos. Mais estudos são 

necessários para responder as perguntas e hipóteses elaboradas. 

  

Palavras-chave: comportamento; abelha-sem-ferrão; pólen; mel. 
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The intestinal microbiome in patients with metabolic syndrome: a systematic review 

 

BRAGA, Amanda L.; HOFFMANN, Christian 

 

A pesquisa sobre o microbioma intestinal emergiu como uma área promissora para entender a 

complexa relação entre fatores ambientais, como a dieta, e doenças metabólicas (Al Bander et 

al., 2020; Zheng et al., 2020). A relação entre a microbiota intestinal e a resistência à insulina 

(RI) envolve a modulação da inflamação sistêmica, o metabolismo de ácidos graxos de cadeia 

curta e as interações com o sistema imunológico do hospedeiro. Estudos sugerem que a 

composição da microbiota intestinal é crucial para a modulação da RI, influenciando tanto o 

metabolismo quanto às respostas inflamatórias. Nosso objetivo foi avaliar se mudanças na 

composição da microbiota intestinal predispõem indivíduos à resistência à insulina e 

influenciam o desenvolvimento ou progressão da síndrome metabólica. Esta revisão 

sistemática foi conduzida seguindo a metodologia PRISMA buscando artigos relevantes para 

analisar as associações entre a diversidade da microbiota intestinal e parâmetros metabólicos, 

como HOMA-IR, glicose e insulina. Os achados revelaram que a redução da diversidade 

microbiana, particularmente a menor alfa-diversidade, esteve associada a níveis mais altos de 

HOMA-IR, glicose e insulina. Variações na beta-diversidade foram observadas entre 

diferentes metodologias, indicando mudanças na estrutura da comunidade microbiana 

correspondentes às alterações nos parâmetros metabólicos. Correlações entre famílias e 

gêneros bacterianos com parâmetros metabólicos variaram positiva e negativamente, 

refletindo a complexidade das influências microbianas no metabolismo. Esses resultados 

sugerem que a composição da microbiota intestinal, avaliada por diversas abordagens, está 

intimamente ligada às alterações metabólicas, reforçando a ideia de que a modulação da 

microbiota, por meio de intervenções como probióticos, pode ser uma estratégia promissora 

para o manejo de distúrbios metabólicos, como a resistência à insulina e o diabetes tipo 2. No 

entanto, mais estudos são necessários para elucidar as interações complexas entre microbiota 

intestinal e vias metabólicas. 

 

Palavras-chave: diversidade microbiana; microbiota intestinal; probióticos; resistência à 

insulina; síndrome metabólica. 
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Entre a propaganda, a pseudociência e a educação: uma análise do passado esquecido 

do Boletim de Eugenia  

 

MONTES, Luan F.; OROFINO, Rena P. 

 

O estudo analisou o Boletim de Eugenia, publicado no Brasil em 1929, abordando sua relação 

com a educação eugênica. A pesquisa tem como objetivo investigar como conceitos 

biológicos, principalmente ligados à hereditariedade, foram distorcidos para sustentar práticas 

pedagógicas excludentes. A metodologia qualitativa utilizou análise documental e 

categorização temática para avaliar os discursos publicados no boletim, considerando seu 

contexto histórico e ideológico. Os resultados revelaram que o Boletim de Eugenia apresentou 

narrativas pseudocientíficas, promovendo discriminação racial e social sob o pretexto de 

aperfeiçoamento humano. O discurso eugênico enfatizou a hereditariedade como determinante 

absoluto, ignorando influências ambientais e culturais, e utilizou conceitos biológicos de 

forma instrumentalizada para justificar políticas de exclusão. A análise identificou categorias 

como técnica, legitimidade, política e educacional, destacando a educação como ferramenta 

de propagação e legitimação do ideal eugênico. As conclusões reforçam a necessidade de 

revisitar criticamente o legado da educação eugênica para evitar a reprodução de práticas 

discriminatórias. Propõe-se a alfabetização científica como abordagem pedagógica 

emancipadora, capaz de promover um ensino ético e engajado, contribuindo para a formação 

de cidadãos conscientes e comprometidos com a justiça social.  

 

Palavras-chave: alfabetização científica; educação; eugenia; hereditariedade; pseudociência; 

racismo. 
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Expressão de metiltransferases H3K4 (histone 3 lysine 4) do tipo Set1/Trithorax 

durante  a regeneração muscular esquelética 

 

DE SANTANA, Alana M.; SANTOS, Audrei R.; MIYABARA, Elen H. 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

O músculo esquelético tem a capacidade de se regenerar após uma injúria. As células satélite  

são células tronco específicas deste tecido e exercem papel fundamental na sua regeneração.  

O adrenoceptor β2 é o subtipo mais prevalente no músculo esquelético e seu papel durante a  

regeneração muscular já foi descrito, sendo importante nos períodos iniciais. Embora os  

aspectos morfológicos da regeneração muscular esquelética sejam bem descritos, os  

mecanismos moleculares desse processo ainda não são completamente conhecidos.  

Considerando-se que as metiltransferases H3K4 (histone 3 lysine 4) do tipo Set1/Trithorax  

Mll1/2 (Mixed-lineage leukemia 1/2) e o complexo histona metiltransferase estão envolvidos  

nas divisões das células satélite e na ativação de genes miogênicos, respectivamente,  

hipotetiza-se que as metiltransferases H3K4 do tipo Set1/Trithorax podem interagir com o  

adrenoceptor β2 durante as diferentes etapas da regeneração muscular esquelética, sendo  

importantes para esse processo. Assim, este projeto teve como objetivo analisar a expressão  

das metiltransferases H3K4 do tipo Set1/Trithorax Setd1a, Setd1b, Mll1, Mll2, Mll3 e Mll4 

durante a regeneração muscular em animais selvagens e knockout para o adrenoceptor β2. A  

partir do mRNA de amostras de músculo TA criolesadas e analisadas nos períodos de 3, 10 e  

21 dias após a lesão de camundongos machos, realizou-se a síntese de cDNA, e as amostras  

foram amplificadas por qPCR. A análise da expressão gênica foi realizada utilizando o Ct de  

cada amostra, assumindo o ΔCt do grupo controle como 1. A análise estatística foi realizada  

utilizando ANOVA. Até o momento, os resultados revelaram aumento da expressão gênica de 

Setd1a nos períodos de 10 e 21 dias nos animais selvagens e no período de 21 dias nos  animais 

knockout. Para Setd1b, houve aumento da expressão gênica no período de 10 dias em  ambas 

as linhagens e diminuição no período de 3 dias nos animais knockout. Para Mll4,  houve 

aumento da expressão gênica no período de 10 dias para os animais selvagens e  diminuição 

em 21 dias nos animais knockout. Assim, nossos resultados sugerem que essas  proteínas 

interagem com o adrenoceptor β2 e são importantes para a regeneração do músculo  

esquelético de camundongos. 

 

Palavras-chave: Adrenoceptor β2; H3K4; Metiltransferases; regeneração muscular.  
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Sinalização BMP na região dorsal do tubo neural e diferenciação de interneurônios  

dorsais  

 

DE PAIVA, Beatriz H. L.; YAN, Chao Y. I. 

 

O sistema nervoso central de vertebrados origina-se do tubo neural embrionário,  de forma que 

a organização observada no sistema adulto resulta dos processos de  proliferação, migração e 

diferenciação que ocorrem durante a neurogênese. Ao longo  desse processo, as linhagens de 

interneurônios do tubo neural assumem uma organização  dorsoventral, num padrão espacial 

definido pela presença e difusão de morfógenos em  ambos os polos do eixo: SHH, secretado 

pela notocorda (ventral ao tubo), e o BMP,  secretado pelo epitélio dorsal. Dependendo da 

exposição ao morfógeno, as células  progenitoras se diferenciam em subtipos celulares 

distintos. Cada domínio de  interneurônio apresenta um perfil transcriptômico responsável pela 

diferenciação  específica de cada subtipo celular. Assim, os domínios podem ser identificados 

pela  combinação de proteínas específicas: os interneurônios dorsais (dI) 2-4 são marcados  

pelos fatores de transcrição LHX1/5 (dI2 e dI4) e ISLET1 (dI3). A importância da via  BMP 

na diferenciação de dI2 e dI4 não está clara. Assim, buscamos identificar a ação do  BMP na 

aquisição de identidade dos domínios correspondentes à expressão de LHX1/5.  Para isso, 

eletroporamos o tubo neural de embriões de galinhas com o receptor truncado  de BMP, para 

inibir a sinalização da via. Após a intervenção, realizamos  imunofluorescência para as 

proteínas ISLET1 e LHX1/5, a fim de identificar o fenótipo  dos domínios de interneurônios 

dorsais na ausência de BMP. Como resultado,  observamos a redução do domínio de ISLET 

(dI3) e o aumento dos domínios de LHX1/5  (dI2 e dI4). 

 

Palavras-chave: BMP; medula espinhal; tubo neural embrionário.  



 

119 

Impacto do estresse psicossocial na biologia dos telômeros no Sistema Nervoso 

Central 

 

DE SOUZA, Davi; POIAN, L. R.; CHIAVEGATTO, Silvana 

 

O estresse psicossocial, embora tenha um potencial positivo para a sobrevivência e 

desenvolvimento, quando intenso e duradouro, pode estar associado ao desenvolvimento de 

psicopatologias em humanos. Em nível celular, o estresse psicossocial prolongado pode 

influenciar a biologia dos telômeros. Telômeros são estruturas que protegem as extremidades 

dos cromossomos, compostos pela enzima telomerase (TERT), proteínas do Complexo 

Shelterin e uma sequência repetitiva de nucleotídeos. O comprimento da sequência repetitiva 

parece ser o principal aspecto alterado pelo estresse psicológico, mas não o único. No entanto, 

tanto esse quanto outros aspectos da biologia telomérica são pouco explorados no Sistema 

Nervoso Central (SNC). O presente trabalho tem como objetivos mapear as evidências mais 

relevantes do impacto do estresse psicossocial prolongado sobre a expressão e atividade da 

TERT, a expressão das proteínas do Complexo helterin e o comprimento dos telômeros no 

SNC. Para isso, foi seguido o protocolo para revisão de escopo do Manual JBI, acompanhado 

do PRISMA ScR para validação das estratégias de busca e seleção empregadas. As bases de 

dados utilizadas foram PubMed, Embase e Scopus. Foram considerados trabalhos de pesquisa 

primária e de revisão, publicados entre 2004 a 2024. As buscas definitivas nas bases de dados 

identificaram um total de 3.065 trabalhos. Seguindo os critérios de elegibilidade previamente 

estabelecidos, 37 artigos foram incluídos no registro final. Nos artigos selecionados, as 

evidências apontaram o impacto do estresse psicossocial prolongado na biologia dos telômeros 

no SNC em quatro espécies diferentes: humanos, camundongos, ratos e zebrafish. No total, 10 

regiões e 19 tecidos distintos do SNC foram avaliados. Observou-se que o estresse psicossocial 

prolongado influencia o comprimento dos telômeros, a expressão e a atividade da TERT e a 

expressão de proteínas do Complexo Shelterin, com variações teciduais. Assim, conclui-se 

que o estresse psicossocial prolongado exerce um impacto mensurável na biologia dos 

telômeros no SNC de humanos e modelos animais. Esses efeitos são área-específicos e 

apresentam diferenças marcantes entre os aspectos da biologia telomérica, com algumas 

respostas até mesmo divergentes. Esses achados ressaltam a complexidade dos efeitos do 

estresse no SNC e reforçam a necessidade de investigações mais aprofundadas sobre o tema. 

 

Palavras-chave: estresse psicossocial; Sistema Nervoso Central; telomerase; telômeros.  
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Análise da distribuição de fluxos em diferentes redes metabólicas e seu impacto 

na  produção de polihidroxialcanoatos.  

 

MARTINS, Gabriel; GOMEZ, Gregório 

 

A análise de fluxos metabólicos é essencial para otimizar processos biotecnológicos. A técnica  

de ¹³C-MFA utiliza substratos marcados com ¹³C para estimar fluxos intracelulares, ao analisar 

isotopômeros de massa detectados via espectrometria. Este trabalho desenvolveu dois modelos  

de ¹³C-MFA para a síntese de polihidroxialcanoatos (PHAs) a partir de glicose como fonte de  

carbono, além de criar um framework para substratos alternativos, como glicerol e xilose. Os  

Modelos metabólicos foram implementados no software OpenFlux2, em que o primeiro  

modelo integrou a via Entner-Doudoroff (ED) e a Via das Pentoses Fosfato (VP) com a síntese  

de PHA, enquanto o segundo combinou a via Embden-Meyerhof-Parnas (EMP) com a VP e a  

síntese de PHA. Posteriormente, simulações in-silico avaliaram a incorporação de ¹³C em  

fragmentos de PHA de 3 carbonos a partir dos substratos iniciais a fim de avaliar a 

sensibilidade  dos modelos a experimentos. No caso de se utilizar glicose como substrato 

inicial, os resultados  indicaram que, com 20% de glicose marcada no carbono 1 e 80% de 

glicose sem marcação, o  modelo ED+VP não foi sensível à variação de fluxos na VP, pois a 

marcação isotópica era  perdida totalmente como CO₂. Em contrapartida, o modelo EMP+VP 

apresentou sensibilidade,  com maior fluxo na VP reduzindo a incorporação de ¹³C. Quando 

utilizada 20% de glicose  totalmente marcada e 80% de glicose sem marcação, ambos os 

modelos demonstraram  sensibilidade analítica, mas o modelo ED+VP mostrou limitações 

devido à redundância de  soluções para fluxos oxidativos na VP. Conclui-se que o padrão de 

marcação inicial e a escolha  da via metabólica afetam diretamente a sensibilidade do ¹³C-

MFA. O modelo EMP+VP  apresentou maior robustez para estimar fluxos oxidativos na VP. 

Assim, em bactérias que  sintetizam PHA e que possuem a via EMP como catabolismo central 

de carbono, é possível  estimar melhor os valores de fluxos intracelulares através de 

experimentos.  

 

Palavras-chave: Engenharia metabólica; Polihidroxialcanoatos; 13C-MFA.  
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Modulação de novos genes envolvidos na metástase de câncer de pulmão  

 

DE GOIS, Guilherme A.; DRUMOND, Maria E. P.; OLIVEIRA, Pedro L. S.; MENEZES, 

Joice M.; KIMURA, Edna T.; FUZIWARA, Cesar S. 

 

O câncer de pulmão é o segundo câncer de maior incidência e a principal causa de morte.  

Entretanto, ainda são necessários estudos moleculares para compreender o mecanismo de  

aquisição de características agressivas que levam à metástase. O aumento de atividade do  

complexo EZH2/PRC2 tem sido reportado em diferentes tipos de câncer, principalmente  em 

histotipos mais agressivos. O EZH2 é responsável pela trimetilação da lisina 27 na  histona 

H3 (H3K27Me3), o que induz à compactação da cromatina e o silenciamento  gênico. Um 

possível alvo de EZH2 é a família de microRNAs miR-200, cuja perda de  expressão está 

associada à ativação do processo de transição epitélio-mesênquima (EMT)  e, 

consequentemente, associada ao processo metastático no câncer de pulmão. Assim, este  

projeto teve como objetivo entender os efeitos da modulação de EZH2 no câncer de  pulmão 

metastático e sua relação com a regulação de miR-200. Editamos o gene que  codifica para 

Ezh2 murino com CRISPR/Cas9 e, após validar a edição por  sequenciamento de Sanger, 

obtivemos clones que apresentaram menores níveis de EZH2  em relação ao controle não-

editado por Western Blotting. Selecionamos dois clones com  fenótipo epitelial para os ensaios 

funcionais. Realizamos um ensaio de plasmídeo repórter  de luciferase e observamos maior 

ativação dos promotores da família mir-200 nos clones  com edição em Ezh2. Além disso, 

realizamos ensaio de contagem celular, no qual  observamos menor quantidade de células nos 

clones editados em 72h, e ensaio de  atividade mitocondrial, no qual obtivemos resultados 

contrastantes entre os dois clones  testados em 24h. Em seguida, cultivamos as linhagens em 

suspensão e observamos que  os clones formaram aglomerados celulares menores do que o 

controle não-editado. Por  fim, realizamos um ensaio de migração por membrana microporosa, 

o que revelou maior  migração celular no controle não-editado em comparação aos clones 

editados. Dessa  forma, concluímos que a edição de Ezh2 foi bem-sucedida e que a reversão 

do fenótipo epitelial está correlacionada à maior ativação dos promotores de miR-200. Além 

disso,  revelamos que o silenciamento de Ezh2 tem efeito antitumoral.  

 

Palavras-chave: câncer; CRISPR; EZH2; metástase; microRNA.  
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Alterações de níveis e localização de ADA em células endoteliais submetidas a 

shear stress 

 

TSUKIOKA, Guilherme H.; FREITAS, Vanessa M. 

 

Agência financiadora:  Universidade de São Paulo (Programa Unificado de Bolsas- PUB) 

 

Células endoteliais (CEs) são células que revestem os vasos sanguíneos e, durante a 

tumorigênese, apresentam mudanças em seu comportamento durante processos como 

angiogênese e metástase. Os estudos que utilizam culturas de CEs como modelo podem não 

representar as condições reais dessas células, pois essas são continuamente expostas ao flow 

shear-stress (FSS), que é a fricção causada pelo fluxo sanguíneo. Em dados recentes do grupo, 

observamos que o FSS altera tanto a morfologia de células endoteliais da veia de cordão 

umbilical humano (HUVECs) quanto seu perfil proteico, levando a superexpressão da proteína 

ADA (Adenosina Deaminase). Esse projeto tem como objetivo validar a expressão de ADA 

em condições estáticas e expostas a FSS, e como essa força afeta o endotélio e o processo de 

extravasamento durante a metástase. O presente trabalho tem como objetivos verificar a 

expressão intracelular e localização da proteína ADA em HUVECs sob influência de 

condições de Shear Stress devido ao fluxo fluido comparado com o modelo estático 

tradicional. Para validar a expressão diferenciada de ADA, HUVECs foram cultivadas e 

submetidas a FSS em um agitador orbital e em um Sistema de Bombeamento IBIDI. Após o 

alinhamento das HUVECs ao fluxo, as células do agitador foram lisadas e o foi realizado 

Western blotting para avaliar a expressão de ADA. Nas células do Sistema IBIDI foi realizado 

imunocitoquímica para avaliar a localização intracelular. Como controle experimental, foram 

usadas células HUVEC cultivadas em fluído estático. Preliminarmente, Western Blotting não 

gerou resultados. A imunohistoquímica revelou alterações morfológicas em condição FSS 

comparado com condição estática. E ADA aparece localizada no citoplasma e no núcleo, como 

apontado nas setas na figura. Assim, conclui-se que SS afeta a morfologia de HUVECs, 

alterando a forma do núcleo, tornando o núcleo mais fusiforme, assim como a forma da célula 

em si. E em ambas as condições estática e de SS, as HUVECs expressam ADA, localizado no 

citoplasma e no núcleo.  

 

Palavras-chave: ADA; HUVEC; metástase; morfologia; Shear Stress.  
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Efeito do Sistema “Esponja de microRNA” na modulação de microRNA altamente 

expresso  em Câncer de Tiroide  

 

DUARTE, Isabela; FUZIWARA, Cesar S.; SAITO, Kelly C.; KIMURA, Edna T. 

 

MicroRNAs (miRNAs) apresentam função essencial em regular a expressão gênica pós-

transcricional e sua desregulação está presente em diferentes tipos de câncer e constituem, em 

geral, marcas tumorais  malignas, associadas à potencialização de efeitos oncogênicos. Altos 

níveis de miR-146b são um  marco do câncer de tiroide, e sua superexpressão correlaciona-se 

com mutações nos genes BRAF e  TERT, e prognóstico agravado. miRNAs regulam seus 

mRNAs alvo através do pareamento imperfeito  com sua região 3’-não traduzida (UTR), e 

miR-146b-5p apresenta 283 alvos preditos in silico envolvidos em processos como migração 

e invasão celular no contexto biológico da tiroide. Assim, o  objetivo do projeto foi investigar 

o efeito biológico e o transcriptoma de uma esponja com sequência  antisenso para miR-146b-

5p em células de câncer anaplásico de tiroide. Foram geradas duas esponjas  diferentes 

contendo 6 ou 12 repetições (6X e 12X, respectivamente) da sequência antisenso ao miR 146b-

5p no plasmídeo pMSCV-puro, e um plasmídeo controle com miR-146b scramble. Os  

plasmídeos foram transfectados para a linhagem celular KTC2, de câncer anaplásico de tiroide 

(ATC).  Os ensaios funcionais realizados foram proliferação celular (citometria), viabilidade 

celular (MTT) e  migração celular (fechamento de ferida). A análise do transcriptoma foi 

realizada usando o sistema  HiSeq 2500 (Illumina) e expressão gênica foi calculada por fold-

change. Os resultados de genes  diferencialmente expressos (DEGs) foram comparados com 

alvos preditos por TargetScan e o  enriquecimento de vias foi realizado pela plataforma 

Enrichr. Estabelecemos as linhagens KTC2-6X  e KTC2-12X que superexpressam esponja 

para miR-146b-5p. O impacto da esponja nas células KTC2  apresentou redução na migração 

celular para KTC2-6X e KTC2-12X, enquanto não houve mudanças  para proliferação e 

viabilidade celular. A análise de RNASeq para a linhagem KTC2-12X mostrou  1669 DEGs 

upregulated e 1687 downregulated em relação ao KTC2-scramble. Estes DEGs foram  

comparados com 283 alvos preditos de miR-146b, e apresentaram 38 genes upregulated em 

comum,  com vias enriquecidas relacionadas ao funcionamento tiroidiano. E 22 genes 

downregulated,  enriquecidos para vias como migração celular. Em suma, a esponja de miR-

146b-5p diminui a  migração celular e apresenta modulações relevantes na expressão gênica 

de vias vinculadas a tiroide,  nos auxiliando a compreender o papel de miR-146b-5p no câncer 

de tiroide.  

 

Palavras-chave: Câncer anaplásico de tiroide; Esponja de microRNAs; MiR-146b-5p.  
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Avaliação do papel da aconitase na regulação de genes de síntese de  ferro-enxofre em 

Caulobacter crescentus  

 

PEREIRA, João P. C.; MARQUES, Marilis V. 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

A aconitase é uma proteína conhecida por sua ação enzimática de catalisação da  reação de 

conversão de citrato para isocitrato no Ciclo de Krebs, quando ligada a um  grupo FeS. Além 

disso, em outros organismos, como em Escherichia coli, essa proteína  na forma Apo (sem o 

grupo FeS) também possui a capacidade de ligar RNA alterando  sua meia-vida e a tradução. 

Entretanto, em C. crescentus (uma alfaproteobactéria muito  utilizada como organismo modelo 

para estudo de diferenciação celular em  procariontes), esta proteína faz parte do 

degradossomo de RNA, importante estrutura de  regulação de expressão gênica global em 

procariontes. Dessa forma, este projeto  pretende avaliar se a aconitase de C. crescentus pode-

se ligar e com quais RNAs, e  como ela interfere na regulação desses RNAs. Para esta 

finalidade, foi realizada a  clonagem do gene da aconitase com um tag FLAG em C. crescentus, 

e a proteína foi  identificada por Western blotting e recuperada através de ensaios de pulldown 

com uma  resina anti-FLAG. A linhagem FLAG-Aconitase tratada com o quelante de ferro 

2,2´- bipiridil foi utilizada em ensaios de larga escala de “High-throughput sequencing of  RNA 

isolated by crosslinking immunoprecipitation” (HITS-CLIP) para obtenção dos  RNAs 

ligantes in vivo, Estes RNAs foram sequenciados no Centro de Facilidades de  Apoio à 

Pesquisa da Universidade de São Paulo (CEFAP-USP) e como resultado foram  observados 

diversos genes, sendo que uma grande parte deles era de genes descritos  como altamente 

expressos em situações de carência de ferro. Em virtude dos fatos  mencionados, pode-se 

concluir que a aconitase de C. crescentus deve realmente ligar  RNA, já que ela era a única 

proteína que estava sendo isolada no pulldown e puderam  ser observadas quantidades 

constantes e significantes de RNAs purificados. Além disso,  o protocolo do HITS-CLIP se 

mostrou eficiente para o isolamento adequado e sequenciamento dos RNAs. Entretanto, 

acredita-se que uma parte dos RNAs  sequenciados se ligou de maneira inespecífica na resina 

anti-FLAG ou/e na aconitase,  devido a sua alta quantidade na célula em situação de carência 

de ferro, logo, os  experimentos devem ser repetidos com controles melhores para delimitar 

exatamente  quais aqueles que se ligam a aconitase de maneira específica.  
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Investigação da via da α-oxidação em bactérias chassis na produção de 

bioplásticos  

 

CORREA, Julie C.; SILVA, Luiziana F.; LEMOS, Aline C. C. 

 

Devido à sua biodegradabilidade e propriedades termoplásticas, os polihidroxialcanoatos 

(PHA) de origem bacteriana apresentam-se como uma alternativa aos plásticos de origem 

petroquímica. A partir de acetil-CoA produzido no catabolismo de carboidratos, forma-se o 

polímero Poli(3-hidroxibutirato) (P3HB), quando ofertado um co-substrato, como propionato, 

obtém-se o copolímero Poli(3-hidroxibutirato-co-3-hidroxivalerato) [P(3HB-co-3HV)], cuja 

maleabilidade é maior. Dada a presença de vias de oxidação do propionato, apenas pequena 

fração desse co-substrato é convertida em monômeros de 3HV. A α-oxidação foi proposta 

como uma possível via de catabolismo de propionato em Burkholderia sacchari, já que 

mutantes UV afetados no crescimento em intermediários desta via apresentaram um valor de 

Y3HV/prop (fator de conversão de propionato a 3HV) maior do que a linhagem selvagem. Este 

trabalho investigou a relevância de possíveis genes envolvidos na α-oxidação em duas 

bactérias chassis na produção de PHA (B. sacchari e Ralstonia eutropha) por meio de deleção 

e interrupção gênica com plasmídeos condicionalmente replicativos. pNPTS138::acil720 foi 

utilizado para interromper o gene codificador putativo de acil-CoA desidrogenase do operon 

proposto da α-oxidação em B. sacchari. Obtiveram-se clones interrompidos nesse gene, os 

quais foram avaliados quanto à produção do copolímero e os impactos nos valores de 

eficiência no uso de propionato Y3HV/prop. Os resultados apontaram um valor de Y3HV/prop menor 

nas linhagens interrompidas (0,05g/g) em comparação à linhagem selvagem (0,10g/g). O 

método de interrupção mostrou-se eficaz, entretanto a deleção deste gene não levou ao 

aumento do valor de Y3HV/prop. As hipóteses para esses resultados seriam a compensação desta 

atividade por outra enzima ou o desencadeamento de uma maior ativação da via do 2-

metilcitrato (2MCC), já molecularmente comprovada como via de consumo de propionato. O 

plasmídeo PEX18ap::α-oxdel foi utilizado para deleção da α-oxidação em R. eutropha e duas 

linhagens de B. sacchari (selvagem e deletada no 2MCC). Obtiveram-se colônias AmpR, 

indicando a ocorrência do primeiro evento de recombinação. Porém, quando analisadas por 

PCR, todas as colônias que passaram pelo segundo evento de recombinação, levando à perda 

da resistência ao antibiótico, haviam revertido ao fenótipo selvagem, não sendo detectada 

nenhuma linhagem deletada. 

 

Palavras-chave: α-oxidação; Burkholderia sacchari; P(3HB-co-3HV); Propionato; Ralstonia 

eutropha.  



 

126 

Expressão heteróloga da aconitase de Caulobacter crescentus em Escherichia coli e 

avaliação de sua atividade  

 

SPITZER, Lucas; MARQUES, Marilis V. 

 

Agência Financiadora: FAPESP / CNPQ.  

 

Ao longo da evolução, a seleção natural permitiu a manutenção de grupos de genes que 

codificam proteínas multifuncionais (proteínas multitarefa). As proteínas Aconitase (Acn) são 

multifuncionais, atuando tanto na catálise reversível do citrato e isocitrato no Ciclo do Ácido 

Tricarboxílico (TCA), quanto na regulação de genes sensíveis ao ferro. A aconitase de 

Caulobacter crescentus possui aproximadamente 90 kDa e interage com o microdomínio C-

terminal da RNase E no complexo multienzimático RNA degradossomo. O objetivo deste 

estudo foi expressar a proteína Acn de Caulobacter crescentus em Escherichia coli, purificá-

la e avaliar sua atividade enzimática na conversão do citrato em cis-aconitato na presença de 

ferro. Amplificamos o gene acn por PCR com primers específicos a partir do DNA genômico 

de C. crescentus e clonamos esse fragmento no vetor PCR-Blunt em células eletrocompetentes 

de Escherichia coli DH10β. Colônias foram obtidas, e a digestão enzimática dos plasmídeos 

com EcoRI confirmou a presença de bandas de aproximadamente 3 kb e 3,5 kb 

correspondentes ao inserto (acn) e ao vetor (pBlunt), respectivamente. O inserto foi purificado 

e clonado no vetor pET28a(+) em células de E. coli BL21-DE3, validando a construção do 

plasmídeo recombinante com digestão dupla (NotI/NdeI). Induzimos a expressão da proteína 

Acn heteróloga com IPTG e usando SDS-PAGE, detectamos bandas de aproximadamente 100 

kDa, indicando expressão eficiente após 1-3 horas. É importante notar que nossa proteína foi 

clonada em fusão com uma sequência amino-terminal de poli-histidinas. Essa adição facilitou 

o processo de purificação realizado por cromatografia de afinidade em resina de níquel. O uso 

combinado de baixas concentrações do indutor e temperaturas mais baixas durante o 

crescimento das células recombinantes (pET+acn) foi crucial para obter a forma solúvel da 

proteína. O protocolo de purificação permitiu a recuperação de uma quantidade significativa 

da proteína Acn, conforme determinado pelo teste de concentração de proteínas de Bradford. 

O cluster [Fe-S] foi reconstituído após a diálise da proteína e isso se mostrou fundamental para 

a atividade enzimática da proteína aconitase. Este ensaio de atividade da formação de cis-

aconitato foi realizado a 55°C, monitorado por absorbância a 240 nm usando um 

espectrofotômetro.  

 

Palavras-chave: Aconitase; Caulobacter; Expressão de proteína. 
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Papel do T3SS de Burkholderia seminalis TC3.4.2R3 nos mecanismos de 

interação microbiana  

 

NÓBREGA E SILVA, Luize; DE ARAÚJO, Welington L.  

 

A bactéria Burkholderia seminalis tem sido isolada de diversos ambientes, como solo, água, 

plantas e pacientes imunocomprometidos ou com fibrose cística. A interação desta espécie 

com o seu hospedeiro pode ser o resultado de diferentes mecanismos ecológicos, podendo ser 

benéfica para o hospedeiro ou resultando em patogenicidade. Em plantas, isolados desta 

espécie podem ser patogênicas para algumas espécies vegetais e promotoras de crescimento e 

agente de controle biológico para outras. A linhagem TC3.4.2R3 de B. seminalis, isolada como 

endófito das raízes de cana-de-açúcar, apresenta um potencial antagônico contra diversos 

fungos fitopatogênicos, além de promover o crescimento vegetal de soja e controlar B. 

gladioli, agente causal da necrose do pseudobulbo e folhas de orquídeas. Por outro lado, foi 

observado que a virulência desta linhagem à Galleria mellonella (modelo animal) é 

intensificada a 37oC em comparação à 28oC. A versatilidade desta bactéria em ocupar 

diferentes nichos ecológicos e interagir de forma diferente com o seu hospedeiro está associada 

à sua resposta à variação de temperatura, visto que em estudo prévio, foi observado que à 

temperatura ambiente (28°C) ocorre uma maior produção de compostos antifúngicos, 

enquanto genes de virulência são reprimidos à temperatura clínica (37°C). Considerando que 

o sistema de secreção do tipo 3 (T3SS) é um sistema importante na interação bactéria-

hospedeiro, o objetivo da presente proposta é analisar o papel ecológico deste sistema de 

secreção de B. seminalis TC3.4.2R3 nos mecanismos de interação desta bactéria. Para isso, 1) 

o cluster que codifica o T3SS será re-anotado manualmente no genoma desta bactéria; 2) 

diferentes análises comparativas com clusters T3SS de espécies do gênero Burkholderia serão 

realizadas para avaliar o potencial papel deste sistema em mecanismos ecológicos, 3) a 

expressão dos genes deste cluster será avaliada em diferentes temperaturas (28°C x 37°C) para 

verificar as condições que atuam sobre a regulação deste sistema em B. seminalis TC3.4.2R3. 

Os resultados a serem obtidos serão importantes para o entendimento dos mecanismos 

moleculares envolvidos no estabelecimento desta bactéria em diferentes ambientes e, 

especialmente na importância do T3SS durante as interações do Complexo Burkholderia 

cepacia.  

 

Palavras-chaves: Bactéria-hospedeiro; BCC; ecologia microbiana; termorregulação; T3SS.  
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O câncer de mama é uma das principais causas de incidência e mortalidade entre mulheres, 

com tratamentos convencionais frequentemente apresentando baixa seletividade e efeitos 

adversos significativos. A oncologia de precisão busca personalizar os tratamentos com base 

em fatores clínicos, genéticos e moleculares, visando melhorar a eficácia e reduzir os efeitos 

colaterais. O zebrafish (Danio rerio) é um modelo valioso para estudos tumorais, pois seu 

genoma é altamente conservado em relação ao humano, incluindo oncogenes e genes 

supressores de tumor. Este projeto propõe a criação de uma co-cultura híbrida 3D entre células 

da blastoderme do embrião de zebrafish e células humanas da linhagem MDA-MB-231, um 

modelo de câncer de mama triplo negativo. A co-cultura visa eliminar a imunossupressão nos 

organismos transplantados, mimetizando um tumor humano para avaliar a progressão tumoral, 

desempenho metabólico e o microambiente tumoral. Foram utilizadas 2.500 células tumorais 

MDA-MB-231 mkate2 e 2.500 células da blastoderme do zebrafish para estabelecer a co-

cultura. A análise se baseia em medições dos níveis de glicose e lactato no meio de cultura, 

observação das interações celulares por microscopia confocal e de fluorescência, além de 

realização da citometria de fluxo. Resultados preliminares indicam que as células da 

blastoderme proliferam mais em co-cultura 2D com as células tumorais do que em cultura 

isolada, enquanto as células tumorais não mostraram diferença na proliferação. Além disso, as 

células tumorais apresentaram redução na massa mitocondrial durante a co-cultura, enquanto 

as células da blastoderme demonstraram aumento da massa mitocondrial em co-cultura, 

sugerindo alterações metabólicas dessas células. 
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O papel da proteína ITGA4 na migração transendotelial de células MDA-MB-231 

 

SANTOS, Nicolly C. C.; VILLARINHO, Nicolas J.; FREITAS, Vanessa M. 

 

O câncer de mama é o segundo tipo de câncer que mais mata mulheres no mundo. Dentre  os 

subtipos, o câncer de mama triplo negativo (TNBC) é conhecido por seu caráter  agressivo e 

grande resistência a terapias hormonais, devido à ausência de receptores para  progesterona e 

estrogênio e baixa expressão de do fator de crescimento HER+. O TNBC  tem alto potencial 

metastático, com tropismo para os pulmões, ossos e cérebro. Há  evidências de que 

componentes utilizados por essas células tumorais para realizar tal  processo são as vesículas 

extracelulares (EVs). Essas vesículas são envoltas em uma  bicamada fosfolipídica e carregam 

em seu interior proteínas, ácidos nucléicos e  metabólitos de sua célula de origem. Elas são 

responsáveis pela comunicação entre  células do tumor, além da comunicação com células não 

tumorais adjacentes, modelando  o microambiente tumoral e, assim, permitindo que o tumor 

prolifere, induza angiogênese  e resista a drogas utilizadas para o combate ao tumor. Através 

de estudos in silico, foi  observado que a Integrina α 4, proteína transmembranar que atua no 

processo de adesão  e sinalização celular tanto em células sadias quanto em células 

cancerígenas, está presente  em uma subpopulação de pequenas EVs (sEV) da linhagem 

celular cancerígena triplo  negativa MDA-MB-231 e que pode atuar na modulação do 

comportamento da linhagem  de células endoteliais HUVEC. Ensaios para teste de antibiótico 

puromicina para seleção  de células HUVEC transduzidas e Western Blot para definir o valor 

de MOI foram  realizados, cujos valores obtidos foram 0,75 ug/mL e MOI 0,5, 

respectivamente. Outros  ensaios serão conduzidos para avaliar, in vitro, se a proteína ITGA4 

expressa em células  de câncer de mama podem afetar células endoteliais e como é feita essa 

modulação. 
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Caracterização molecular e funcional da ORF YJR124C em Saccharomyces 

cerevisiae 

 

OLIVEIRA, Thabata F.; BARROS, Mario H. 

 

Saccharomyces cerevisiae é um organismo modelo amplamente utilizado em biologia 

molecular devido à sua estrutura eucariótica simples, genoma bem caracterizado e facilidade 

de manipulação genética. O genoma de S. cerevisiae, completamente sequenciado em 1996, 

permitiu pesquisas extensivas para elucidar as funções de muitos genes, embora alguns, como 

a ORF YJR124c localizada no cromossomo X, ainda permaneçam não caracterizados. Este 

trabalho teve como objetivo caracterizar molecular e funcionalmente a ORF YJR124c 

utilizando abordagens multidisciplinares, incluindo análises bioinformáticas, fusão da proteína 

Yjr124c com GFP (Green Fluorescent Protein) e testes fenotípicos em diferentes linhagens 

de leveduras sob diversas condições de cultivo e exposição a metais. As análises 

bioinformáticas indicam que Yjr124c possui a topologia canônica de um transportador da 

superfamília MFS (Major Facilitator Superfamily), com 12 segmentos transmembranares e 

uma cavidade central. Resíduos críticos, como ácido aspártico e glutâmico, conservados no 

provável sítio de ligação, sugerem uma interação com substratos ou íons metálicos. 

Homólogos de Yjr124c foram encontrados em outros organismos, como Candida albicans, 

onde estão associados à resistência a antifúngicos como fluconazol. A fusão com GFP sugere 

que a proteína Yjr124c está localizada no vacúolo e na membrana plasmática da levedura. 

Testes com fluconazol revelaram que a ausência de YJR124c aumenta a sensibilidade ao 

antifúngico, enquanto sua superexpressão é deletéria. Testes de crescimento mostraram que o 

mutante nulo para YJR124c é sensível ao manganês no meio YPD e resistente ao cobre e ao 

zinco no meio YPEG. A superexpressão de YJR124c resultou em aumento da sensibilidade ao 

cobre nos dois meios e aumento da resistência ao manganês no YPEG. Quando a proteína 

Yjr124c foi endereçada à membrana da mitocôndria, a levedura ficou sensível ao manganês 

no YPEG e resistente ao cobre no YPD. Além disso, a deleção de YJR124c resgatou o 

crescimento do mutante nulo para a tioredoxina peroxidase (TSA1). Conclui-se que a ORF 

YJR124c em S. cerevisiae possivelmente codifica um transportador MFS presente na 

membrana vacuolar, supostamente envolvido no transporte de íons metálicos e na resistência 

ao estresse ambiental, com interações genéticas sugerindo uma conexão com as vias de 

controle redox. 

 

Palavras-chave: Major facilitator superfamily; ORF YJR124c; Saccharomyces cerevisiae.  
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Observações preliminares sobre a organização social de toninhas, Pontoporia 

blainvillei, obtidas a partir de VANTs (Veículos Aéreos Não Tripulados)  

 

PERES, Gabriela P.; SANTOS, Marcos C. O. 

 

A toninha, Pontoporia blainvillei, é um pequeno cetáceo ameaçado de extinção. A espécie é 

endêmica da costa da América do Sul, com distribuição indo do Espírito Santo, no Brasil, ao 

norte da Argentina. Por ser uma espécie de comportamento críptico, grande parte do 

conhecimento sobre a história de vida das toninhas é baseado em estudos realizados com 

animais mortos. No entanto, desde novembro de 2022 esse cenário vem mudando, pois as 

toninhas passaram a ser estudadas com o uso de Veículos Aéreos Não Tripulados (VANTs) 

ao longo da costa norte do estado de São Paulo, Brasil, nas águas claras de Ubatuba (23º26'S, 

45º05'O). O objetivo deste estudo foi apresentar uma descrição preliminar da organização 

social das toninhas na área de estudo, a partir da análise de dados de tamanho e composição 

de grupos. Para evitar a autocorrelação dos dados, foi considerada apenas a quantidade de 

grupos que foi possível distinguir por voo, desconsiderando possíveis recontagens entre vídeos 

de um mesmo voo. Até abril de 2024, foi realizado um esforço amostral de 712 voos de drones 

em uma área de aproximadamente 25 km², resultando em mais de 57 horas de filmagens de 

toninhas. Nesse período, foram registrados 1.817 grupos, com tamanhos de 2 a 6 indivíduos. 

As composições de grupo mais frequentemente observadas para as toninhas foram: pares de 

fêmea e filhote (FC), pares de dois adultos (AA), trios compostos por fêmea, filhote e um 

macho adulto (FC+M), trios de três adultos (AAA), grupos de quatro indivíduos compostos 

por fêmea, filhote, um juvenil e um macho adulto (FC+Y+M), grupos de cinco indivíduos 

compostos por fêmea, filhote, dois juvenis e um macho adulto (FC+Y+Y+M), e grupos de seis 

indivíduos, compostos por fêmea, filhote, três juvenis e um macho adulto (FC+Y+Y+Y+M), 

sendo AA e FC+M as composições mais frequentes ao longo de todo o ano. 
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Revisão dos impactos ambientais de parques eólicos offshore sobre aves marinhas  

 

DE SOUZA, Lucas B.; TURRA, Alexander; LAURINO, Ivan R. A. 

 

O aumento das temperaturas globais e dos níveis do mar representam uma ameaça significativa 

à biodiversidade. Nesse contexto, a energia renovável, especialmente parques eólicos offshore 

(PEOs), são essenciais para mitigar as mudanças climáticas. Contudo, essas estruturas 

apresentam impactos socioambientais relevantes, particularmente para aves marinhas, devido 

a colisões, perda de habitat e alterações comportamentais. Este estudo, baseado em uma 

revisão sistemática da literatura global, investigou os impactos ecológicos de OWFs em aves 

marinhas, considerando 129 artigos científicos. As análises identificaram impactos diretos, 

como aumento da mortalidade devido a colisões, deslocamento causado pela perda de habitat 

e custos energéticos associados a desvios de rota. Efeitos indiretos, como menor sucesso 

reprodutivo e de forrageio, também foram registrados, frequentemente relacionados à 

perturbação e à fragmentação de habitats. A pesquisa revelou que os efeitos mais citados 

ocorrem durante a fase operacional das OWFs, principalmente devido à presença das turbinas. 

Contudo, lacunas permanecem na compreensão dos impactos de longo prazo e das interações 

cumulativas com outras pressões humanas, como mudanças climáticas e sobre-exploração dos 

recursos marinhos. Além disso, a concentração de estudos no hemisfério norte limita o 

entendimento sobre grupos e espécies de aves vulneráveis em escala global. Medidas de 

mitigação propostas incluem maior sinalização das turbinas para reduzir colisões, regulação 

da atividade durante picos migratórios e posicionamento estratégico das OWFs para evitar 

habitats críticos. No entanto, as avaliações carecem de dados robustos de longo prazo, 

dificultando a análise das relações causais e a generalização dos resultados. Conclui-se que, 

apesar da importância das OWFs na transição energética, seus impactos ecológicos, 

especialmente em aves marinhas, exigem atenção contínua. Pesquisas adicionais são 

necessárias para avaliar efeitos a longo prazo e desenvolver estratégias que minimizem os 

riscos, especialmente em regiões como o Brasil, onde a expansão dessa matriz energética está 

em crescimento.  
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Identificação, mapeamento e análise cumulativa das ameaças às praias arenosas do 

Litoral Norte de São Paulo.  
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As praias arenosas são ecossistemas de grande importância para a sociedade, provendo 

benefícios com relevância para a saúde e bem-estar da população (Millennium Ecosystem 

Assessment, 2003; Sarda, 2013). Nesse contexto, um importante elemento a considerar-se é o 

mapeamento das ameaças e suas fontes, que afetam esses ambientes (Halpern & Fujita, 2013; 

Corrêa et al., 2021). Assim, o objetivo do projeto é analisar qualitativa e quantitativamente as 

ameaças às praias do litoral norte de São Paulo, explorando sua cumulatividade. Para isso, 

foram analisadas um total de 56 praias dos municípios de Caraguatatuba, Ilhabela, São 

Sebastião e Ubatuba. Para isso, foi feita uma pesquisa bibliográfica para ameaças gerais em 

praias (Defeo, 2009; Ottoni, 2020; Rech et al., 2021) e uma triagem, usando registros 

fotográficos in situ de praias da região de estudo. Foram coletados dados da literatura existente 

para urbanização (Checon et al., 2023), vulnerabilidade a erosão (Souza, 2009) e quantidade 

de lixo (Instituto Argonauta), as quais foram foco do projeto. Os dados foram normalizados (0 

a 1), e o valor do impacto cumulativo de cada praia foi calculado somando os valores de cada 

ameaça. O resultado final foi representado em um mapa de hotspots de pressões ambientais. 

Como resultado, Caraguatatuba apresentou maior média de impactos cumulativos (1,728), 

tendo os maiores valores para urbanização (0,6) e erosão (0,8). No recorte de praias, 

Maranduba (Ubatuba), foi a que apresentou o maior valor de impacto cumulativo (2,46). Esse 

resultado é oriundo do crescimento demográfico e urbano muito intenso, tanto do município 

de Caraguatatuba (Gigliotti & Santos, 2013) quanto do bairro de Maranduba (JORGE, 2017). 

Esse crescimento promoveu o aparecimento de outras ameaças, como o aumento de resíduos 

sólidos e a construção de estruturas rígidas, que contribuem para o desbalanço sedimentar, 

intensificando a erosão (Souza & Luna, 2010). Em conclusão, a urbanização é um forte driver 

para o aparecimento de lixo e erosão, e, quando em ocorrência simultânea, seus efeitos 

potencializam-se, revelando sua cumulatividade. Assim, é importante o conhecimento de 

condições pré-existentes nas praias como subsídio científico para órgãos públicos 

promoverem ações de manejo integrado mais adequadas, direcionando-as às atividades que 

ocorrem nas praias. 

 

Palavras-chave: erosão; gestão de praias; impactos em praia; lixo; sistemas socioecológicos; 

urbanização costeira.  
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Diversidade de Anelídeos do Gênero Osedax (Verme-zumbi) associada a ossos 

de mamíferos no Atlântico Sudoeste Profundo  
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As carcaças de grandes mamíferos, especialmente de baleias, são umas das principais fontes 

de energia para uma diversa biota diversificada do mar profundo. O estudo desses 

ecossistemas levou à descoberta de organismos altamente adaptados, como o gênero Osedax, 

um grupo de poliquetas que obtêm nutrientes a partir da degradação dos ossos das carcaças. O 

conhecimento sobre esse gênero é limitado no Atlântico Sul, e pouco se sabe sobre a 

diversidade e conectividade das suas espécies nas bacias oceânicas. Este projeto buscou 

estudar a diversidade de Osedax encontrada em ossos de gado doméstico submergidos 

experimentalmente pelo projeto BioSuOr, a 550 metros de profundidade na Bacia de Santos 

(26°36’13.44”S, 46°09’9.29”W). Os principais objetivos incluíram descrever a diversidade de 

Osedax por meio de estudos morfológicos e investigar as relações filogenéticas e distribuição 

dos indivíduos coletados com base em dados moleculares. Os espécimes foram coletados a 

partir de um experimento de colonização de ossos utilizando uma estrutura autônoma 

experimental submersa em 07/2016 e recuperada em 05/2017. As análises morfológicas foram 

realizadas no LAMP-IO/USP, e as moleculares no Scripps Institution of Oceanography 

(Scripps/UCSD), através da bolsa BEPE/FAPESP. O DNA das amostras foi extraído, e cinco 

genes foram amplificados pela técnica de PCR. Os produtos de PCR foram enviados para 

sequenciamento, e as sequências editadas manualmente e depositadas no GenBank. Árvores 

filogenéticas do gênero Osedax, incluindo as novas sequências, foram construídas utilizando 

análises de Maximum Likelihood (ML), comparando-as com as sequências das demais 

espécies obtidas no GenBank. A distância genética foi avaliada pela p-distance das sequências 

de COI alinhadas. Por fim, uma rede de haplótipos baseada no COI foi gerada para as análises 

de genética populacional e conectividade. Os resultados das análises morfológicas e 

moleculares revelaram que todos os indivíduos analisados pertencem a uma espécie nova de 

Osedax. A descrição dessa nova espécie foi condensada em um manuscrito e publicado na 

revista Zookeys em 03/12/2024 (https://doi.org/10.3897/zookeys.1219.134005), sendo esta 

segunda espécie descrita no Atlântico Sul. 
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Ocupação e função da ictiofauna de actinopterígeos demersais ao redor do Parque 

Estadual da Ilha Anchieta, costa norte do estado de São Paulo  

 

MARINS, Victor S.; SANTOS, Jaermeson S.; DIAS, June F. 

 

O Parque Estadual da Ilha Anchieta (PEIA), situado a 8 km de Ubatuba, possui uma área 

marinha protegida por um polígono de exclusão de pesca. Este estudo integra o projeto “Efeito 

Spillover das Áreas Marinhas Protegidas” e apresenta dados parciais sobre a estrutura 

populacional de actinopterígeos demersais, visando entender o uso da área ao longo de seus 

ciclos de vida e subsidiar futuras ações de conservação. O presente trabalho tem como 

objetivos caracterizar a ocupação do entorno do PEIA por diferentes espécies de 

actinopterígeos demersais, compreendendo seus ciclos de vida, padrões de ocupação e o papel 

funcional da região. Para isso, foram realizados quatro cruzeiros oceanográficos: em maio e 

novembro de 2022, janeiro de 2023 e fevereiro de 2024. A amostragem incluiu 16 estações 

oceanográficas. Utilizou-se rede de arrasto de fundo por 10 minutos a 2 nós. Os peixes 

capturados foram identificados, medidos (comprimento padrão, total e peso total), 

eutanasiados, e analisados quanto ao sexo e maturação gonadal. Uma base de dados online 

está em desenvolvimento para divulgar informações sobre a ictiofauna coletada 

(bit.ly/4gj8rB9). Para cada espécie, incluem-se número de indivíduos, biomassa, relação peso-

comprimento, classes de comprimento, localização e estágio de maturação gonadal. Ao todo, 

4343 actinopterígeos de 31 famílias e 97 espécies foram coletados, totalizando 

aproximadamente 290 kg de biomassa. Os resultados destacam a importância funcional do 

PEIA para a reprodução (berçários) e crescimento de espécies (infantários). Os dados podem 

embasar a ampliação da área de exclusão de pesca, recategorizando a ilha como um parque 

com porções terrestre e marinha. Etapas futuras incluem finalizar a plataforma online, 

relacionar dados de conteúdo estomacal dos peixes e variáveis abióticas (temperatura, 

salinidade e profundidade), ampliando o entendimento sobre as dinâmicas ecológicas do 

entorno do PEIA. 

 

Palavras-chave: conservação; arrasto; PEIA; Ubatuba. 
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O estudo das relações evolutivas de Sahelanthropus tchadensis: uma análise 

comparativa baseada em métricas dentárias 

 

VALOTA, Leticia S.; NEVES, Walter 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

Desde a descoberta e descrição da espécie africana Miocênica em 2001, Sahelanthropus 

tchadensis esteve e continua estando no centro de grande debate acerca da sua classificação 

como um hominínio -  o primeiro da nossa linhagem - ou um mono, ou seja, um grande símio 

não humano. Muitos estudos foram conduzidos com o objetivo de esclarecer essa questão, 

especialmente baseados na morfologia do crânio e do pós-crânio da espécie, obtidos através 

do registro fóssil. Com a finalidade de obter novas informações para o debate, neste estudo, 

analisamos a dentição maxilar posterior de S. tchadensis e a comparamos com a dentição de 

hominínios plio-pleistocênicos e chimpanzés, o primata vivo mais próximo da nossa linhagem. 

A comparação foi baseada no tamanho dos dentes, utilizando-se comprimento mesio-distal e 

buco-lingual, e estudada com base em um método de análise comparativa multivariada, a 

Análise de Componentes Principais (ACP). Nossos resultados sugerem que a dentição maxilar 

posterior de S. tchadensis encontra-se dentro da distribuição de hominínios Plio-Pleistocênicos 

bem estabelecidos, corroborando a sua classificação como parte da linhagem humana. Dessa 

forma, nosso trabalho reforça a hipótese de que a espécie seria a mais antiga da linhagem 

humana.  

 

Palavras-chave: análise multivariada; dentição; evolução humana; Hominínios; Primatas.  
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Expressão do fator de crescimento semelhante à insulina‐1 murino (mIGF‐1) em 

camundongos anões lit/lit utilizando diferentes vetores de expressão  

 

DUTTON, Valentina A.; PERONI, Cibele N.  

 

Agência Financiadora: CNPq  

 

O fator de crescimento semelhante à insulina-1 (IGF-1), um dos principais mediadores do GH, 

têm se mostrado um potencial alvo de tratamento para a deficiência de GH geneticamente 

isolada (IGHD), cujo principal efeito é a redução do crescimento linear do indivíduo. Nesse 

sentido, a terapia gênica surge como uma possível alternativa de tratamento, administrando-

se vetores contendo genes do GH ou, mesmo, do próprio IGF-1. Dado que a presença de um 

sinal de poliadenilação constitutivo leva a expressão gênica mais eficiente, é possível que 

adicionar uma sequência downstream contendo este sinal a um vetor aumente seus níveis de 

expressão. Sendo assim, ao longo do projeto foi realizada a construção do plasmídeo pUC-

UBI-mIGF-1+3’, adicionando o sinal de poliadenilação de IGF-1 murino (mIGF-1) a um vetor 

com promotor de Ubiquitina-C (UBI), na tentativa de aumentar sua eficiência de expressão. 

Para isso, foi necessário encontrar o sinal de poliadenilação constitutivo do gene de mIGF-1 a 

partir da busca de elementos regulatórios que sinalizam a presença sinal de poliA constitutivo 

na região 3’, e construir a sequência downstream que foi adicionada ao vetor de mIGF-1 com 

promotor UBI. Foi, então, realizada uma comparação entre três vetores, um com promotor 

UBI, o vetor construído com promotor UBI e a sequência 3’ e um com promotor de 

citomegalovírus (CMV) em relação aos níveis de expressão in vivo em camundongos anões 

lit/lit, utilizando parâmetros de crescimento longitudinal do corpo desses animais como 

parâmetros de análise. Embora a dosagem do mIGF-1 no sangue dos camundongos não tenha 

surtido resultados promissores, foi possível observar um aumento significativo no 

comprimento do fêmur dos animais tratados com o vetor com o promotor CMV. Em relação 

à comparação da eficiência de expressão dos três vetores, percebe-se que o vetor com promotor 

CMV mostrou-se, portanto, mais eficiente que os plasmídeos com promotor UBI, ao menos 

acerca do crescimento fenotípico dos animais anões. Sendo assim, uma possibilidade para 

estudos futuros poderia considerar a adição de 

uma sequência downstream a um vetor com promotor CMV, visando aumentar mais ainda 

seus níveis de expressão, e corrigir o fenótipo de camundongos anões. 

 

Palavras-chave: camundongos anões; DNA plasmidial; expressão in vivo; mIGF-1; sinal de 

poliadenilação; terapia gênica.  
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Análise do grooming social em formigas sem rainha Dinoponera gigantea: padrões 

morfológicos e relação com a hierarquia reprodutiva  

 

LIMEIRA, Mirella F. L. N.; FERREIRA, Ronara S.  

 

O comportamento de grooming social em animais possui função de higiene, mas alguns  

trabalhos sugerem um papel importante no estabelecimento de laços e resolução de  conflitos, 

como em primatas e, por vezes, uma relação ainda não totalmente  compreendida no 

estabelecimento e manutenção da hierarquia social em algumas  espécies, como em formigas 

sem rainha. Este estudo teve como objetivo investigar o  comportamento de grooming social 

em Dinoponera gigantea, dissecar sua morfologia e  aprofundar o entendimento de sua relação 

com a hierarquia reprodutiva. O estudo  observou os comportamentos de allogrooming entre 

díades de operárias, na qual foi  registrada a morfologia detalhada destes comportamentos, 

observando quais apêndices  eram utilizados pelo indivíduo ativo e em quais partes do corpo 

o passivo recebeu o  comportamento. Foram observadas 22,5 horas de filmagens, com 306 

ocorrências de  comportamentos de grooming em 3 colônias diferentes, mantidas em ninhos 

artificiais no  Instituto de Psicologia-USP. As observações foram feitas no software BORIS, e 

as  matrizes de interações extraídas foram analisadas no Microsoft Excel, e foi utilizada a  

linguagem de programação Python para gerar sequências comportamentais e diagramas  de 

Venn. Os resultados mostraram que grooming geral e grooming no gáster ocorrem, em  geral, 

de forma isolada. O grooming geral, realizado em várias partes do corpo, foi  distribuído entre 

os indivíduos da colônia, sem uma forte relação com a posição  hierárquica. Isso sugere que o 

grooming geral pode ter uma função primária de higiene  coletiva, promovendo a saúde do 

grupo. Entretanto, o grooming no gáster, de maior  duração, teve forte correlação com 

indivíduos de alto ranking sendo os ativos no  comportamento, sugerindo uma reafirmação da 

dominância da alfa. Além disso, formigas  de maior ranking receberam mais grooming social, 

enquanto as subordinadas  participaram menos frequentemente desses comportamentos. Este 

estudo é o primeiro a  descrever a morfologia do grooming social, examinar a relação entre o 

grooming social  não relacionado ao gáster e a hierarquia em Dinoponera gigantea, 

contribuindo para a  literatura sobre a dinâmica social dessa espécie e sugerindo que o 

grooming não só contribui para a higiene, mas também para o fortalecimento das relações 

hierárquicas na  colônia.  
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O desenvolvimento sexual de machos de macaco-prego  

 

GREGOLIN, Victor N.; DEMONTE, Irene S. D.; SILVA, Rosana L. F. 

 

Agência financiadora: CNPq 

 

O presente trabalho está inserido no contexto da pesquisa sobre o comportamento sexual não 

reprodutivo, que busca estudar a existência desse fenômeno na natureza, bem como suas 

origens evolutivas. Nosso alvo de estudo são machos jovens de macaco-prego da espécie 

Sapajus xanthosternos, endêmica do Brasil, ainda pouco estudada e atualmente classificada 

como criticamente ameaçada (CR) pela IUCN. O objetivo deste trabalho é determinar o tempo 

de início do comportamento sexual nos machos dessa espécie, a qual apresenta um amplo 

repertório comportamental ligado ao sexo, que no entanto é estudado majoritariamente apenas 

a partir do primeiro ou segundo ano de vida na literatura. Para este estudo, utilizamos o método 

de observação de animal focal, analisando um total de 44 horas de filmagens referentes aos 

primeiros 12 meses de 8 indivíduos machos de vida livre, gravadas na Reserva Biológica de 

Una na Bahia. A partir do trabalho de Carosi & Visalberghi, 2002, desenvolvemos uma lista 

simplificada contendo 23 comportamentos a serem analisados e registrados utilizando o 

software The Observer XT 13. Todos os 8 indivíduos que estudamos apresentaram 

comportamentos sexuais, totalizando 25 eventos, com duração somada de 4 minutos e 24 

segundos, distribuídos majoritariamente entre o 6º e 12º mês de vida, porém presentes já desde 

o 1º mês em alguns indivíduos. Concluímos portanto que o comportamento sexual se encontra 

presente no primeiro ano de vida em todos os indivíduos que analisamos, podendo se iniciar a 

partir do primeiro mês. Futuros estudos sobre o tema podem revelar mais informações sobre 

o seu desenvolvimento, bem como o efeito da sua prática na vida dos indivíduos, 

especialmente no contexto da formação e estreitamento de laços e resolução de conflitos, 

fenômenos já descritos na literatura para macacos-prego porém ainda pouco estudados nessa 

faixa etária. 

 

Palavras-chave: sociossexualidade; ontogenia; Sapajus xanthosternos; machos. 
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Estabelecimento de uma cocultura entre a Chlamydomonas nivalis e a Saccharomyces 

cerevisiae, para fins de exploração espacial  

 

BURGOS, Carolina R.; FARIAS, Raquel G. G.; RODRIGUES, Fabio 

 

A humanidade tem dado grandes passos em direção à exploração espacial, pairando a 

possibilidade de realmente pisarmos em Marte nas próximas décadas. Entretanto, o planeta 

possui condições inóspitas para humanos, que tão pouco conseguiriam respirar, dada a 

atmosfera de 95% de CO₂. Para ser factível, são necessários Sistemas de Suporte à Vida, cujas 

tecnologias mimetizam condições terrestres. A utilização da biologia como tecnologia é uma 

proposta atrativa, dado que seres vivos são adaptáveis, autorreplicantes, autorreparáveis e 

realizam uma gama de processos químicos potencialmente úteis. Nesse panorama, 

microrganismos extremófilos se destacam pela capacidade de prosperar em ambientes 

limitantes para todos os outros. Dessa forma, este projeto propõe a utilização de uma 

tecnologia desenvolvida pela evolução, a partir do estudo de um microrganismo 

fotossintetizante potencialmente capaz de tornar a atmosfera de CO₂ marciana respirável. 

Sabe-se que as algas são responsáveis por 50% da produção fotossintética da Terra e compõem 

os mais diversos locais do planeta em que água líquida esteja disponível. Assim, propõe-se a 

utilização da Chloromonas typhlos (antiga Chlamydomonas nivalis), uma microalga 

conhecida como “alga da neve” e uma das responsáveis pela neve vermelha, sendo considerada 

extremófila, pois prospera em condições extremas de baixa temperatura e alta radiação. Este 

estudo busca avaliar a resistência do organismo à radiação UV-C e sua potencial aplicação na 

fixação de carbono atmosférico marciano. Além disso, na natureza, muitos organismos são 

encontrados associados a outros, então propomos estabelecer uma cocultura entre essa alga e 

Saccharomyces cerevisiae, uma levedura industrial largamente estudada como modelo e que 

já teve seu cultivo em coculturas com a microalga modelo Chlamydomonas reinhardtii 

descrito. Foram realizadas curvas de crescimento por DO e contagem de UFC, além de ensaios 

de irradiação UV-C, bem como tentativas de descontaminação de C. typhlos. A alga 

extremófila, em monocultura, foi o organismo mais resistente à irradiação, apresentando 

viabilidade até doses de 2500 J/m² e a levedura apresentou maior resistência quando em 

cocultura. Conclui-se que é necessário realizar todas as curvas de crescimento por contagem 

de colônias e realizar mais replicatas biológicas do experimento de irradiação, a fim de obter 

uma maior acurácia nos resultados. 

 

Palavras-chave: Chlamydomonas reinhardtii; Chloromonas typhlos; extremófilos; irradiação 

UV-C; Marte; Saccharomyces cerevisiae.  
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Avaliação da memória espacial, cognição e aprendizagem em modelo murino 

de imaturação hipocampal  

 

HONDA, Felipe K.; ULRICH, Henning; TURRINI, Natalia 

 

Agência financiadora: FAPESP 

 

O transtorno bipolar (TB) é um distúrbio neuropsiquiátrico caracterizado por oscilações de 

humor, apresentando episódios alternados entre depressão e mania. Esse transtorno pode afetar 

diversos aspectos da fisiologia e do comportamento, incluindo a memória, cognição e o 

aprendizado. Para investigar melhor o TB e outros transtornos psiquiátricos, são utilizados 

endofenótipos, tais como a imaturação neuronal no giro denteado. A partir de um modelo 

animal knockout heterozigoto para a enzima CaMKII-α foi possível mimetizar essa condição 

neuronal. Nesse contexto, este projeto tem como objetivo elucidar e caracterizar o 

comportamento de memória e aprendizado desses animais através do labirinto de Barnes, de 

modo a facilitar o entendimento das condições similares encontradas em pacientes com TB. 

Este aparato é composto por 20 buracos, em que apenas um deles se encontra o túnel de fuga. 

Ao longo dos dias, os animais devem aprender e memorizar onde se encontra o túnel. Embora 

ambos os genótipos tenham demonstrado capacidade de aprendizado ao longo do treinamento, 

os animais knockout apresentaram maior distância percorrida no aparato, maior latência 

primária e total para encontrar o buraco correto, maior número total de erros e menor 

velocidade média em relação aos animais selvagens. Além disso, os animais knockout 

passaram menos tempo no setor em que o túnel de fuga estava localizado em comparação com 

os animais selvagens. As estratégias de busca realizadas pelos camundongos também 

mostraram um desempenho inferior dos animais knockout, com uma maior porcentagem de 

estratégia aleatória empregada, enquanto que os animais selvagens utilizaram 

majoritariamente a estratégia direta. Os resultados do teste final, feito após 5 dias de 

treinamento, também apontaram para uma performance inferior dos animais knockout, com 

maior latência primária e menor porcentagem de tempo e de erros no setor correto. Diferenças 

entre sexos também foram observadas, em que as fêmeas apresentaram desempenho superior 

aos machos em todos os parâmetros, exceto na porcentagem de tempo no setor correto. 

Adicionalmente, as fêmeas empregaram uma menor porcentagem da estratégia aleatória em 

relação aos machos. 

 

Palavras-chave: Aprendizagem; CaMKII-alfa; hipocampo; memória; transtorno bipolar.  
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Identificação de alvos para teranóstica em melanoma através da integração de dados 

ômicos 

 

LARIZZA, Leonardo; REIS, Eduardo 

 

Melanoma cutâneo é responsável por 75% das mortes de câncer de pele no mundo, sendo um 

tumor bastante agressivo, com alta mobilidade e capacidade metastática. Por conta da 

toxicidade de terapias convencionais como quimioterapias, vê-se a necessidade da criação de 

tratamentos com um maior equilíbrio entre a toxicidade e sua eficácia, como a teranóstica, 

junção dos termos terapia e diagnóstico, porém a falta de um conhecimento de base, como os 

possíveis alvos para esse tratamento ainda são escassos, por isso esse trabalho tem como 

objetivo i) busca de genes candidatos para teranóstica, expressos no exterior da membrana 

plasmática de melanócitos ii) integração de dados de expressão gênica desses candidatos para 

a criação de uma lista final com os melhores candidatos. Para esses objetivos, foram utilizados 

as databases do TCGA para genes significativamente mutados em melanomas e dados clínicos, 

GEO para os dados de genes diferencialmente expressos e assinaturas de metástase e o gTEX 

para dados de single cell, foram utilizados as ferramentas básicas de bioinformática do R e de 

python, como o scanpy, para a análise, curadoria e integração de dados, além da atribuição do 

Hazard Ratio e o papel como driver gene de cada candidato. Como resultado, esse trabalho 

obteve uma lista de 41 genes diferencialmente expressos, significativamente mutados, com 

assinaturas de metástase e expressos na parede celular de melanócitos, que podem ser 

utilizados como biomarcadores para teranóstica. Para concluir, apesar promissoras e em 

ascendência, as técnicas de teranóstica são muito pouco estudadas, sendo, portanto, de suma 

importância a criação e disponibilidade de dados que possam servir como base para o 

desenvolvimento de novas tecnologias para esse tipo de pesquisa.  

 

Palavras-chave: Biomarcadores; Bioinformática; Melanoma; Teranóstica.  
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Impacto de microplásticos em Quironomídeos (Chironomidae): uma revisão e questões 

relacionadas 

 

GONÇALVES, Nathália F.; QUEIROZ, Lucas G. 

 

Este trabalho tem como objetivo compilar o conhecimento científico existente sobre os efeitos 

ecotoxicológicos de microplásticos (MPs) em quironomídeos (Chironomidae), conectando 

suas consequências aos papéis ecológicos desempenhados por esses organismos-modelo. Para 

isso, foi realizada uma revisão bibliográfica que avaliou evidências sobre os impactos dos MPs 

associados a diferentes parâmetros, como composição química, formato, tamanho, 

concentração e condições experimentais. Os resultados destacam que, embora experimentos 

em laboratório demonstrem efeitos dos MPs no desenvolvimento e na morfologia dos 

quironomídeos, as concentrações utilizadas nos estudos frequentemente excedem aquelas 

encontradas em ambientes naturais, o que pode mascarar os resultados obtidos. Além disso, a 

falta de padronização em endpoints ecotoxicológicos prejudica a realização de análises 

comparativas e a construção de uma visão abrangente sobre os impactos dos MPs. Os efeitos 

negativos dos MPs parecem estar relacionados tanto à obstrução do trato digestivo quanto à 

inflamação causada pelos produtos químicos associados ao material plástico. Como 

consequência, os MPs podem interferir na saúde individual dos organismos e, de uma 

perspectiva ecológica, prejudicar o equilíbrio dos ecossistemas aquáticos, comprometendo o 

papel funcional dos macroinvertebrados bentônicos em processos como a degradação de 

matéria orgânica e o fluxo de energia nas cadeias alimentares. Conclui-se que mais estudos 

são necessários para avaliar os impactos de longo prazo dos MPs em quironomídeos e outros 

organismos aquáticos, bem como o desenvolvimento de estratégias para reduzir a 

contaminação ambiental por microplásticos, a fim de mitigar seus potenciais efeitos 

ecológicos. 

 

Palavras-chave: Ecotoxicologia; macroinvertebrados bentônicos; microplásticos; poluição 

aquática; Quironomídeos. 
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Diversidade de roedores (Mammalia: Rodentia) do Cerrado 

 

TSURUTA, Amanda K.; DO PRADO, Joyce R. 

 

O Cerrado é um bioma muito biodiverso e seu estudo tem se mostrado fundamental diante das 

ações antrópicas atuais. Nessa diversidade, os roedores se destacam, abrigando mais de 80 

espécies, refletindo a abundância e riqueza desse grupo de mamíferos. Aliado a isso, as 

coleções biológicas atuam na salvaguarda de espécimes e informações de espécies, 

contribuindo no entendimento sistemático, ecológico e de conservação. O objetivo deste 

estudo foi elaborar uma lista comentada dos gêneros de roedores que ocorrem no Cerrado 

depositadas na coleção de mamíferos do Museu de Zoologia da Universidade de São Paulo 

(MZUSP), fornecendo uma visão comparativa e representativa desse grupo. Foi realizado um 

levantamento dos espécimes de roedores na coleção do MZUSP coletados no Cerrado, do 

material tombado ou em processo de tombamento, com análises realizadas utilizando 

espécimes adultos. Para cada gênero, foram elaboradas fichas com informações dos holótipo 

das espécies, sua distribuição geográfica, os vouchers analisados, descrição morfológica e 

morfométrica e observações de campo, além de uma prancha com fotos dorsal, ventral e lateral 

do crânio e lateral da mandíbula. Dados qualitativos foram obtidos através da descrição de 

estruturas externas e cranianas. Dados quantitativos foram gerados através de medidas crânio-

dentárias e mandibulares mais utilizadas em roedores. A coleção de mamíferos do MZUSP 

possui 2068 roedores coletados no Cerrado (591 espécimes tombados e 1477 em processo de 

tombamento). Entre os tombados, há representantes de 42 espécies, pertencentes a 28 gêneros, 

representando cerca de 51% da diversidade desse grupo no bioma. A maior parte desse 

material é constituída pela família Cricetidae, refletindo sua abundância na natureza. Há, 

também, representantes das famílias Echimyidae, Caviidae, Dasyproctidae e Cuniculidae. As 

fichas de gênero seguem em processo de finalização. A coleção do MZUSP abriga uma 

importante diversidade de roedores do Cerrado, incluindo espécies raras e pouco conhecidas. 

Parte dessa diversidade ainda não está completamente incorporada na coleção, sendo o 

processo de curadoria fundamental para formalizar dados e atualizar informações sobre 

ocorrência e morfologia das espécies. Esses dados são essenciais para pesquisas em diversas 

áreas e o acesso à variação morfológica intra e interespecífica agrega informações sobre os 

padrões de diversidade desses roedores. 

  

Palavras-chave: coleção biológica; lista comentada; riqueza de espécies. 
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Razão sexual da prole em subpopulações selvagens de Anodorhynchus leari e suas 

implicações na dinâmica populacional 

 

COSTA, Daniele; SILVEIRA, Luís F.; PACÍFICO, Érica 

 

Agência Financiadora: FAPESP  

 

A arara-azul-de-Lear Anodorhynchus leari, é uma espécie categorizada como “Em Perigo” 

nas listas da IUCN e MMA. É endêmica do nordeste brasileiro, tendo sua área de ocorrência 

inserida no domínio morfoclimático da Caatinga, e populações concentradas nas ecorregiões 

do Raso da Catarina e da Depressão Sertaneja Meridional. É uma espécie longeva e 

monogâmica, com maturidade sexual tardia, e portanto, a quantidade de indivíduos de cada 

sexo atua como fator limitante do crescimento populacional. Se alimentam preferencialmente 

do fruto da palmeira do licuri, que aumenta a intensidade da frutificação durante a época da 

chuva (fev - mão), o que se sobrepõe parcialmente à estação de reprodução das araras (dez-

mai). O objetivo deste trabalho foi verificar desvios na razão sexual da prole de populações 

naturais de araras-azuis-de-lear, bem como investigar uma correlação entre oferta de alimento 

e sexo da ninhada, e suas implicações para a dinâmica populacional da espécie. Foram 

analisadas amostras de sangue da veia braquial de ninhegos recém nascidos e prestes a deixar 

o ninho, coletadas de fevereiro a maio ao longo do período de 2008 a 2023 em três núcleos 

populacionais na ecorregião do Raso da Catarina: um centro de ocorrência da espécie na 

Reserva Biológica de Canudos, e duas áreas de expansão da população, re-colonizadas pelas 

aves desde 2014 (Barreiras e Baixa do Chico). Foram calculadas as razões sexuais secundária 

(filhotes escolhidos) e juvenil (filhotes que saem do ninho) e avaliado o efeito do ano de 

eclosão, ordem de eclosão, ninho e ninhada para a população geral e para a área central de 

ocorrência e as duas subpopulações das áreas de extensão separadas. Depois, foi testada a 

correlação entre a oferta de alimento (pluviosidade) e os dados de razão sexual encontrados 

através de modelos lineares generalizados. Não foram encontrados desvios significativos da 

razão de 1:1 em nenhuma das variáveis investigadas, bem como não foi encontrada correlação 

entre a oferta de alimento e a razão sexual da prole. Tais resultados se adequam à teoria da 

razão sexual balanceada de Fisher (razões sexuais balanceadas são evolutivamente mais 

estáveis) e são positivos em termos de viabilidade da espécie. 

 

Palavras-chave: alocação sexual; espécie ameaçada; dinâmica populacional.  
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Genética populacional do apuim-de-costas-pretas (Touit melanonotus;  Aves: 

Psittacidae), e implicações para a sua conservação 

 

CARCASSOLA, Marina V.; SILVEIRA, Luís F. 

 

Agência Financiadora: FAPESP  

 

Os parâmetros genéticos populacionais de psitacídeos neotropicais silvestres são pouco  

compreendidos devido à raridade de amostras de grupos inteiros destas aves na natureza.  O 

apuim-de-costas-pretas, Touit melanonotus, é um pequeno psitacídeo considerado  

“Vulnerável” pelo Livro Vermelho da Fauna Brasileira Ameaçada de Extinção, raro e 

endêmico da Mata Atlântica brasileira. Há uma enorme escassez de informações básicas  sobre 

a biologia dessa espécie. Em 2020, um bando de T. melanonotus foi encontrado  morto após 

atingir uma janela do Aeroporto de Guarulhos, em São Paulo. Ao analisar os  polimorfismos 

de nucleotídeo único (SNPs) dos elementos ultra conservados do genoma (UCEs) do DNA 

coletado dos 29 espécimes oriundos do acidente e encaminhados ao  Museu de Zoologia da 

Universidade de São Paulo (MZUSP), avaliamos parâmetros  relacionados à genética da 

conservação da espécie. Encontramos uma heterozigosidade média observada acima da 

esperada, tamanho populacional efetivo de aproximadamente  5 mil indivíduos, nenhum sinal 

de depressão endogâmica, presença de diferentes núcleos  familiares, evidências de cópula 

extrapar e razão sexual equilibrada. Por fim, encontramos evidências de um gargalo 

populacional relativamente antigo e uma possível  queda populacional recente. Desta forma, 

sugerimos que, no momento, os esforços de  conservação sejam direcionados à manutenção e 

recuperação do habitat, e não ao manejo  genético da espécie. 

 

Palavras-chave: extinção; heterozigosidade; manejo; Psittaciforme; variabilidade.  



 

153 

Desafios socioambientais para a reintrodução do papagaio-chauá (Amazona 

rhodocorytha, Aves, Psittacidae) no estado de Alagoas, Brasil  

 

MONFRINATO, Raquel M. F.; SILVEIRA, Luís F. 

 

Agências Financiadoras: FAPESP 

 

Com o crescente aumento do número de espécies ameaçadas de extinção, os programas de 

reintrodução de espécies vêm com o objetivo de reverter esse cenário, promovendo o 

restabelecimento de populações viáveis. No entanto, muitos desses programas falham por 

focar apenas nos aspectos biológicos e não levarem em conta os aspectos socioambientais 

envolvidos. O papagaio-chauá (Amazona rhodocorytha, Psittacidae) é uma espécie endêmica 

da Mata Atlântica brasileira classificada como vulnerável (VU) pela IUCN, sendo uma das 

suas principais ameaças a captura para o comércio ilegal, motivada principalmente pelo desejo 

de possuí-la como animal de estimação. Incentivar a mudança de atitudes da população sobre 

essa prática constitui um dos principais desafios a ser enfrentado atualmente na conservação 

destes e de outros psitacídeos. Considerando sua situação crítica no estado de Alagoas, onde 

está virtualmente extinto na natureza, um projeto de reintrodução está em curso na Reserva 

Particular do Patrimônio Natural (RPPN) Mata da Sálvia, em Rio Largo (AL). Dada a 

proximidade do local de soltura com a Vila Utinga, comunidade com aproximadamente 50 

casas nos arredores da Mata da Sálvia, interações negativas podem ocorrer entre os moradores 

e os papagaios. Neste contexto, este estudo buscou identificar os desafios socioambientais 

envolvidos no processo de reintrodução e implementar ações de conscientização junto à 

comunidade local, focando na preservação da espécie e no combate ao tráfico e comércio de 

animais silvestres. Entrevistas realizadas com 35 moradores revelaram baixo interesse em 

possuir papagaios de estimação, rejeição ao comércio de animais silvestres, além de percepção 

positiva sobre ações de conservação de espécies ameaçadas. Apesar disso, a frequência de 

visitação aos viveiros dos papagaios-chauá, no Parque Pedro Nardelli, é baixa, mostrando 

ainda pouco conhecimento e proximidade com relação à espécie e seu estado de conservação. 

As atividades com a escola local envolveram 350 alunos, com uma campanha de adoção 

simbólica dos papagaios-chauá e distribuição de cartilhas com atividades educativas sobre a 

espécie. Também foram criados materiais de divulgação físicos e digitais. O conjunto dessas 

ações mostrou-se fundamental para o engajamento da comunidade e reforça a necessidade de 

continuidade e acompanhamento, além de avaliações periódicas, para que gerem impactos 

duradouros.  

 

Palavras-chave: conservação; educação ambiental; papagaio-chauá; reintrodução.  
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Revisão taxonômica do gênero Scaphidomorphus Hope, 1841 (Coleoptera: 

Erotylidae: Erotylini)  

 

DA SILVA, Thiago J.; CASARI, Sonia A. 

 

O gênero Scaphidomorphus Hope, 1841 foi descrito para acomodar a espécie Erotylus 

quinquepunctatus (Linnaeus, 1767), descrita originalmente no gênero Chrysomela. Ainda em 

1841, S. bosci Guérin-Méneville é descrita como a segunda espécie do gênero. Em 1876, 

Crotch sinonimiza as duas espécies, mas no mesmo ano Gemminger & Harold as mantém 

como distintas, decisão que tem sido seguida desde então. Em 1946, S. tripunctatus Guérin é 

descrita, deixando o gênero com as três espécies atuais. Em 1908, Erotylus involutus Kunht é 

descrito a partir de espécimes de Honduras. Scaphidomorphus é tradicionalmente reconhecido 

por um conjunto de caracteres que envolvem forma geral do corpo e coloração, fronte 

constrita, e forma do pronoto e prosterno. Modificações no padrão das manchas dos élitros 

podem ocorrer, o que chegou a levar Crotch a sinonimizar as espécies com base em espécimes 

com essas modificações. Neste trabalho, o gênero é revisado e as espécies redescritas com 

base em caracteres atualmente utilizados em taxonomia de Coleoptera, e a sinonímia de S. 

bosci com S. quinquepunctatus, bem como a relação de E. involutus com Scaphidomorphus, 

são discutidas com base nesses caracteres. Ao todo 221 espécimes das três espécies atuais de 

Scaphidomorphus e de E. involutus foram examinados, entre eles o holótipo de S. tripunctatus, 

e o holótipo de E. involutus por fotografia. Peças bucais e genitálias de machos e fêmeas foram 

removidos para serem examinados. Características distintas nas mandíbulas e maxilas 

permitem distinguir o gênero de outros da Tribo Erotylini, e o dimorfismo sexual observado 

no abdômen não havia sido mencionado na literatura e é peculiar ao gênero. Esses resultados 

foram encontrados nas três espécies atuais do gênero Scaphidomorphus e também em E. 

involutus. Diferenças nas mandíbulas, maxilas, edeago e espermateca permitem diferenciar 

entre as espécies, e se correlacionam com as diferenças no padrão de coloração dos élitros. Os 

resultados encontrados evidenciam que E. involutus pertence a Scaphidomorphus e é sugerida 

sua transferência para esse gênero. Espécimes de E. involutus da Amazônia brasileira 

fornecem atualização para a distribuição dessa espécie, e são o primeiro registro para a 

América do Sul e para o Brasil. 

 

Palavras-chave: descrição; distribuição; novo registro.  
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Estudo taxonômico dos Crinoides (Echinodermata: Crinoidea) do Litoral Brasileiro 

 

DE SOUZA, Túlio H. C.; FUKUDA, Marcelo V. 

 

Os crinóides são um grupo de invertebrados marinhos morfologicamente emblemáticos, 

representados pelos lírios-do-mar e penas-do-mar, com registros que datam desde o Período 

Ordoviciano até o presente. Com um amplo registro fóssil (~ 6.000 espécies), os crinóides 

viventes são representados por cerca de 670 espécies distribuídas no mundo, ocorrendo desde 

a zona entremarés até a zona hadal. Destas, apenas 19 foram catalogadas para a costa 

Brasileira, evidenciando que a fauna de Crinoidea do nosso litoral é pouco conhecida ou, 

ainda, historicamente subestimada, estando restrita aos estudos de séculos passados. Nesse 

sentido, este projeto teve como objetivo avançar o conhecimento acerca da diversidade 

taxonômica dos Crinoidea da costa brasileira através da revisão e redescrição das espécies, 

adicionando imagens de alta qualidade (i.e. Micro-CT e MEV); e descrever possíveis espécies 

novas. Foram analisados 726 espécimes, pertencentes a duas ordens, oito famílias, 10 gêneros 

e 14 espécies, depositados na Coleção de Echinodermata do MZUSP, além dos espécimes 

brasileiros em coleções científicas estrangeiras (e.g. National Museum of Natural History – 

Washington DC (NMNH) e Museum of Comparative Zoology - Harvard (MCZ). Para tal, os 

caracteres morfológicos (e.g. forma e tamanho do pedúnculo, cirros e cirrais; morfologia, 

tamanho e padrão de ramificação dos braços; tipo e localização das articulações presente nos 

braços e pedúnculos; morfologia e tamanho das pínulas; localização da boca e do ânus) foram 

observados, descritos e comparados, com auxílio de estereomicroscópio e bibliografia 

especializada. Promachocrinus kerguelensis Carpenter, 1879 e Amphimetra moelleri (Clark, 

1908) são possíveis novas ocorrências para o litoral brasileiro; e um terceiro táxon 

(Comactinia sp. nov) é uma possível nova espécie para a ciência. Além disto, a espécie 

Tropiometra carinata (Lamarck, 1816) foi redescrita e novos caracteres foram adicionados. 

Os espécimes identificados foram tombados em uma planilha eletrônica (padrão MS Excel ®), 

registrando dados importantes como identificação, número de espécimes, modo de 

acondicionamento, local e data de coleta. Posteriormente, estes dados foram exportados para 

o software specify, para posterior integração com o Sistema de Informação da Biodiversidade 

Brasileira (SIBBr - https://www.sibbr.gov.br). Assim, com o presente trabalho, o número de 

espécies de crinoides do litoral brasileiro aumenta para 22. Além disso, a espécie nova 

representa a primeira espécie de crinoide do Brasil descrita por pesquisadores brasileiros e a 

primeira descrita nos últimos 100 anos para a região. 

 

Palavras-chave: biodiversidade; Equinodermos; sistemática; taxonomia.  
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A coleção de Chondrichthyes do Japão e de Taiwan depositados no Museu de Zoologia 

da Universidade de São Paulo  

 

DOS SANTOS, Vinicius O. R.; PASTANA, Murilo N. L. 

 

O presente trabalho foi realizado através da identificação até o nível de espécie, ou  gênero, 

de 630 espécimes de Chondrichthyes coletados entre 2011 e 2014 na  região noroeste do 

Oceano Pacifico, região com elevada diversidade de ictiofauna,  com diversas espécies únicas. 

Para tal, foi realizado um levantamento bibliográfico  em busca de chaves de identificação 

apropriadas, além de comparações com  características específicas citadas nas descrições 

originais das espécies. Ao todo  foram catalogados espécimes de 94 espécies distintas, sendo 

59 Selachii  (Tubarões), 32 Batoidea (Raias) e 3 Holocephali (Quimeras). Esta coleção conta  

com representantes de 37 famílias de Chondrichthyes, das quais 7 estavam  ausentes na 

coleção do MZUSP e foram incorporados indivíduos de 75 espécies  anteriormente ausentes 

no acervo. Entre eles estão incluídos espécimes sem  registro em coleções ictiológicas do brasil 

(e.g. tubarão duende, gênero Mitsukurina)  ou mesmo das américas (e.g. raias de seis fendas 

branquiais pertencente ao gênero  Hexatrygon). Este trabalho fornece o número de tombo dos 

lotes incorporados à  coleção ictiológica do MZUSP, e tem como objetivo divulgar a presença 

deste raro  material no acervo do museu, possibilitando o acesso a futuros estudos  

taxonômicos.  
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Avaliação do efeito de venenos de serpentes do gênero Bothrops sobre a viabilidade 

e expressão gênica de Schistosoma mansoni  

 

FISCHER CARVALHO, Agatha; POLI, Pedro J.; OLIVEIRA, Vilaça. G.; BARBOSA, 

Tereza C. T., CHAVES, Alison F. A.; SERRANO, Solange. M. T., VERJOVSKI 

ALMEIDA, Sergio; AMARAL, Murilo S. 

 

Agências Financiadoras: FAPESP e CNPq 

 

A esquistossomose é uma doença negligenciada que afeta 240 milhões de pessoas. O 

praziquantel (PZQ) é a única droga disponível para o tratamento da doença, no entanto, cepas 

de S. mansoni resistentes à droga já foram descritas. Ademais, o PZQ  não possui eficácia 

contra as formas imaturas do parasita (esquistossômulos). Há, portanto, necessidade de novas 

terapias. Atualmente, a maioria dos compostos candidatos é derivada de plantas, enquanto 

compostos derivados de animais receberam comparativamente pouca atenção. Venenos de 

Bothrops são compostos ricos em substâncias farmacologicamente ativas, já tendo sido, 

inclusive, utilizados como inspiração para o desenvolvimento de fármacos, como o anti-

hipertensivo Captopril. Este trabalho buscou avaliar o efeito do tratamento in vitro com 

venenos de serpentes Bothrops sobre a viabilidade e expressão gênica de S. mansoni. Para 

isso, vermes adultos de S. mansoni foram incubados in vitro por 24 horas com venenos de B. 

atrox, B. brazili, B. cotiara, B. jararaca, B. jararacussu, B. leucurus, B. moojeni e B. neuwiedi 

a 25 µg/ml ou com 1,5 µg/ml de PZQ e, em seguida, avaliados quanto à sua viabilidade 

(aderência à placa de cultura, motilidade, pareamento e oviposição). Esquistossômulos foram 

incubados in vitro com diferentes concentrações dos venenos por até 120 horas. Após a 

incubação, a viabilidade de vermes adultos e esquistossômulos foi quantificada através dos 

níveis de ATP. Usando RT-qPCR, 10 genes envolvidos na alimentação, 8 genes reprodutivos 

e 2 genes contendo micro-exons foram testados como possivelmente diferencialmente 

expressos (DE) em adultos. Em esquistossômulos, 8 genes envolvidos com a alimentação 

foram avaliados. O veneno de B. moojeni mostrou maior atividade na redução da viabilidade 

de S. mansoni, acarretando diminuição no pareamento (81%), adesão (91%) e oviposição 

(100%) dos casais. Em esquistossômulos, 1 dos 8 genes testados se mostrou DE após 

incubação com o veneno de B. moojeni. Nossa abordagem pode permitir a descoberta de novos 

compostos anti-helmínticos e novos alvos terapêuticos, possibilitando o reposicionamento de 

fármacos, alternativa mais rápida e econômica para o desenvolvimento de drogas. Estudos 

adicionais de RNA-Seq realizados auxiliarão na descoberta de novos alvos gênicos e vias 

envolvidas no dano ao parasita após a incubação com os venenos. 

Palavras-chave: atividade antiparasitária; expressão gênica de eucariotos; Schistosoma 

mansoni; venenos.  
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Sobre as espécies caribenhas do gênero Scytodes Latreille, 1804 (Araneae, Scytodidae)   

 

IOST, Flora M.; ALAYÓN, Giraldo; RHEIMS, Cristina A. 

 

Aranhas da família Scytodidae são haplóginas, de pequeno a médio porte (4-11 mm),  com 

três garras tarsais e seis olhos dispostos em três díades. Elas possuem um carapaça arqueada  

que abriga a glândula produtora de veneno, ocupando uma grande parte do prosoma. O lobo  

posterior da glândula produz a seda pegajosa expelida durante a caça, e seu tamanho é 

responsável  pela forma arqueada da carapaça. Suas pernas são prógradas, longas e finas, e seu 

esterno é oval  com bordas esclerotizadas. A família também apresenta um padrão simétrico 

característico na  pigmentação da carapaça, além de lábio e esterno fundidos, e enditos 

convergentes. Neste trabalho, revisamos as espécies do gênero Scytodes Latreille encontradas 

no Caribe,  utilizando o material coletado pelo projeto CarBio (Caribbean Biogeography). O 

material examinado está depositado no Museu Nacional de História Natural do  Instituto 

Smithsonian, Washington DC, EUA (NMNH). As observações e medições foram feitas  

utilizando um estereomicroscópio Leica MZ16A. As fotografias de estruturas genitais e 

espécimes  foram feitas com uma câmera digital Leica DFC 500, montada em um 

estereomicroscópio Leica  M205A. Mapas de distribuição foram preparados no QGIS 3.30.1-

's-Hertogenbosch. Imagens de  microscopia eletrônicas de varredura (SEM) foram obtidas 

usando o microscópio eletrônico do  Laboratório de Biologia Celular (Instituto Butantan). 

Assim, nove espécies  novas foram descritas: S. caroleae spec. nov. (♀), com registros em 

Cuba; S. coltrane spec. nov. (♀), com registros na República Dominicana; S. harrisoni spec. 

nov. (♀), com registros em St.  Martin; S. jimmorrisoni spec. nov. (♀), com registros em Puerto 

Rico; S. joni spec. nov. (♂♀), com  registros na República Dominicana, Jamaica e Puerto Rico; 

S. mingus spec. nov. (♀), com registros  em Puerto Rico; S. nicksae spec. nov. (♀), com 

registros na República Dominicana e Puerto Rico;  S. reinhardti spec. nov. (♀), com registros 

em Puerto Rico; e S. sabbath spec. nov. (♀), com registros em Cuba. Scytodes cubensis Alayón 

e Scytodes farri Alayón foram redescritas. Novos  registros são fornecidos para Scytodes fusca 

Walckenaer, Scytodes championi F. O. Pìckard Cambridge, e Scytodes longipes Lucas.   

 

Palavras-chave: CarBio project; Neotropical region; new species; taxonomy.  
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Efeito de borda na abundância e riqueza de Phyllostomidae (Chiroptera) em um 

mosaico de fragmentos de Mata Atlântica em São Paulo 

 

LEITÃO, Gabriel L.; BOBROWIEC, Paulo E. D.; HINGST-ZAHER, Erika 

 

O efeito de borda é um processo ecológico que afeta diversas táxons e pode conduzir a uma 

perda de biodiversidade, e o monitoramento da composição das espécies possibilita uma 

melhor abordagem para o manejo de áreas afetadas pelo desmatamento. Um grupo de animais 

eficiente para tais análises é a ordem Chiroptera, composta por 184 espécies de morcegos no 

Brasil e com uma grande variedade de dietas. Dentro deste grupo, foi utilizada a família 

Phyllostomidae para avaliar a ocorrência do efeito de borda em uma área de floresta 

fragmentada em regeneração natural há mais de 70 anos. Foi detectado que não ocorreu um 

efeito de borda na área estudada seguindo valores estatísticos não significantes, ou seja, acima 

de 0,05. Apenas valores marginais que correlacionaram a abundância (0,06) e riqueza (0,07) 

de morcegos frugívoros com a porcentagem da cobertura vegetal foram obtidos. Tendo em 

vista a não ocorrência do efeito de borda e a baixa riqueza e abundância pelo esforço amostral, 

conclui-se que a área, apesar de décadas de regeneração, não se recuperou a ponto de ter uma 

área considerada interior de mata ou ocorreu uma desestruturação significativa na comunidade 

de morcegos Phyllostomidae a ponto de não haver resposta desta família para o efeito de borda. 

 

Palavras-chave: fragmentação; quiropterofauna.  
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Revisão Taxonômica de Mesotes strigatus (Günther, 1858) (Serpentes, Xenodontinae): 

Análises da variação morfológica entre linhagens geneticamente delimitadas 

 

ANDRADE, Guilherme O.; GRAZZIOTIN, Felipe G.; TREVINE, Vivian C. 

 

O surgimento da taxonomia integrativa (avaliação combinada de evidências fenotípicas e 

genéticas) melhorou a sistemática das serpentes neotropicais, embora estudos comparativos 

sobre a variabilidade morfológica intraespecífica dentro da subfamília Xenodontinae ainda 

sejam escassos. Entre esses táxons pouco avaliados, Mesotes strigatus (Günther, 1858) nunca 

foi propriamente estudado, apresentando uma história taxonômica complexa. Trevine (2022), 

através de uma análise filogenética abrangente da tribo Tachymenini, indicou a presença de 

duas linhagens geneticamente delimitadas para M. strigatus. Essas duas linhagens possuem 

distribuição geográfica distinta, uma ocorrendo no sudeste do Brasil (linhagem norte) e outra 

distribuída no sul do Brasil e norte da Argentina (linhagem sul). Neste estudo, visamos avaliar 

a morfologia externa e interna de M. strigatus para testar se essas duas linhagens genéticas, 

como sugerido por Trevine (2022), representam duas espécies distintas. Coletamos dados 

sobre a morfologia externa (contagem de escamas, medições e coloração) e interna (hemipênis 

e contagem de dentes) das diferentes linhagens ao longo de sua distribuição, empregando 

análises estatísticas para distinguir as populações. A Análise de Componentes Principais 

(PCA) foi utilizada para observar a distribuição dos dados, juntamente com Boxplots, Plots e 

Histogramas. Nossas análises apoiaram a hipótese de duas linhagens genéticas distintas, como 

proposto por Trevine (2022). Características morfológicas que distinguem essas linhagens 

incluem: fêmeas da linhagem sul e norte de M. strigatus possuem comprimento rostro-cloacal 

(SVL) de 411-625 mm e comprimento da cauda (TL) de 101-148 mm e SVL de 417-634 mm 

e TL de 112-162 mm respectivamente; machos das linhagens sul e norte apresentam SVL de 

354-655 mm e 371-692 mm; TL de 43-211 mm e 43-204 mm, respectivamente;, variação na 

escama pré-ocular apenas na linhagem sul, sendo o padrão encontrado mais frequente (2/2) e 

a presença de manchas paraventral formando uma linha escura na linhagem norte. Com base 

nessas diferenças, estamos redefinindo M. strigatus e descrevendo uma nova espécie para a 

região sul da América do Sul. 

 

Palavras-chave: taxonomia; Tachymenini; Mesotes strigatus.  
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Avaliação da transferência de RNAs longos não-codificadores de proteínas por meio de 

vesículas extracelulares de Schistosoma mansoni para o hospedeiro 

 

DE OLIVEIRA, Raquel S.; AMARAL, Murilo S. 

 

Agência Financiadora: PIBIC/CNPq, Fundação Butantan 

 

O parasita Schistosoma mansoni é responsável pela esquistossomose no Brasil. Essa doença 

negligenciada afeta mais de 200 milhões de pessoas mundialmente. Os vermes de S. mansoni 

apresentam um complexo sistema de comunicação parasita-hospedeiro que inclui a liberação 

de vesículas extracelulares (EVs, microestruturas cercadas por membrana) pelo parasita. Após 

realização de RNA-Seq de EVs de S. mansoni (SmEVs) liberadas in vitro por vermes adultos, 

nosso grupo demonstrou que as SmEVs contêm RNAs longos não codificadores de proteínas 

(lncRNAs, transcritos com mais de 200 nucleotídeos, com pouco ou nenhum potencial 

codificador de proteína). Dessa forma, os objetivos deste estudo são: confirmar se há lncRNAs 

presentes em SmEVs (SmEV-lncRNAs) e se estes são transferidos para o hospedeiro in vivo. 

Para isso, Hamsters (Mesocricetus auratus) foram infectados com 200 cercárias de S. mansoni. 

Após 49 dias, foi realizada a perfusão dos hamsters via sistema porta hepático. Linfonodos 

mesentéricos e placas de Peyer foram coletados. Em paralelo, vermes adultos foram cultivados 

em meio de cultura, o qual foi coletado para purificação das EVs liberadas. O RNA dos órgãos 

e das EVs foi extraído e foram realizados RNA-Seq do RNA dos órgãos e RT-qPCR para 19 

lncRNAs selecionados presentes nas EVs liberadas in vitro. Assim, foram identificados 1.002 

Sm-lncRNAs nas amostras de órgãos, sendo 631 lncRNAs antisenso, 339 lncRNAs 

intergênicos e 32 lncRNAs senso. Houve uma correlação positiva entre os Sm-lncRNAs 

encontrados no RNA-Seq dos órgãos e aqueles encontrados no RNA-Seq de SmEVs liberadas 

in vitro. Os Sm-lncRNAs identificados em mais amostras de órgãos também são os mais 

detectados nas EVs. Quanto à validação da presença de lncRNAs nas SmEVs, dos 19 SmEV-

lncRNAs selecionados, 6 foram validados por meio de RT-qPCR. A partir dos resultados, 

concluímos que SmEV-lncRNAs são transferidos para o hospedeiro in vivo, e possivelmente 

regulam seu sistema imune. A próxima etapa deste projeto será a validação por RT-qPCR de 

Sm-lncRNAs encontrados na análise de RNA-Seq dos órgãos. O estudo desse mecanismo de 

comunicação parasita-hospedeiro poderá ser explorado no futuro para o desenvolvimento de 

novas abordagens diagnósticas e terapêuticas contra a esquistossomose. 
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Prevalência e análise fenotípica do sistema toxina-antitoxina (TA) tipo II  em cepas de 

Escherichia coli produtoras da toxina de Shiga (STEC) 
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O sistema toxina-antitoxina (TA) é um mecanismo bacteriano descoberto no final do século  

XX, inicialmente identificado em plasmídeos como causador do efeito "morte pós 

segregação". Com o avanço das pesquisas, diversos sistemas TA foram descobertos tanto em 

plasmídeos quanto em cromossomos, revelando seu papel crucial na regulação de processos  

fisiológicos bacterianos, incluindo morte celular programada, controle populacional e  

resistência a estresses ambientais. Este estudo investigou a prevalência e análise fenotípica do 

sistema TA tipo II em cepas de  Escherichia coli (E. coli) produtoras da toxina de Shiga 

(STEC), um patotipo responsável por  infecções graves que podem evoluir para colite 

hemorrágica e síndrome hemolítica urêmica.  Os sistemas TA são importantes para diversos 

processos bacterianos, incluindo morte celular  programada, controle populacional, resposta 

ao estresse e resistência a antibióticos. O trabalho  analisou utilizando a técnica de PCR a 

presença de oito genes do sistema TA tipo II (hipA,  mazF, yoeB, chpB, yafO, yafQ, relE e 

mqsR) em 97 cepas bacterianas, incluindo 67 cepas de  STEC e 10 cepas de cada um dos 

outros patotipos (aEPEC, ExPEC e EAEC). Os resultados mostraram que os genes hipA e 

mazF foram os mais prevalentes em todos os  patotipos analisados. Em STEC, os genes mazF 

(93%), chpB e yoeB (79%), hipA (71,2%),  mqsR (66%), yafQ (58%), relE (43%) e yafO 

(42%) apresentaram diferentes níveis de  prevalência. Notavelmente, os genes chpB e yoeB 

demonstraram maior prevalência em STEC comparado aos outros patotipos. A análise de 

outras 72 cepas de aEPEC revelou 100% de  prevalência do gene mazF, sugerindo sua 

potencial importância neste patotipo. A distribuição não homogênea dos sistemas TA entre os 

diferentes patotipos sugere papéis  específicos desses sistemas em cada patotipo, permitindo 

uma diferenciação entre eles, esse  estudo ainda fornece uma base informacional e contribui 

para o entendimento da virulência  bacteriana e possível desenvolvimento de novos 

tratamentos antimicrobianos e  consequentemente de futuras investigações sobre o papel 

desses sistemas nos organismos  infectados. 
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Variações sucessionais e a estrutura de comunidades arbóreas em trecho de Floresta 

Ombrófila Densa Montana no Parque Estadual da Cantareira (SP-Brasil) 

 

DA FONSECA, Heitor L.; ARZOLLA, Frederico A. R. D. P. 

 

As florestas tropicais são consideradas mosaicos de manchas de vegetação que apresentam 

diferentes fitofisionomias. A dinâmica de clareiras, baseada no processo de abertura de dossel 

formada pela queda de árvores, é bastante apontada como explicação para a formação desses 

mosaicos. Neste contexto, diferentes manchas de vegetação podem apresentar diferentes 

estágios sucessionais, conforme variam as espécies que ocupam uma clareira após ela ser 

formada. Além da dinâmica de clareiras, características ambientais como o tipo de solo, 

posição topográfica, características hidrográficas, dentre outras, podem influenciar o 

desenvolvimento da vegetação em um determinado local. Assim, diferenças na estrutura das 

comunidades, entre manchas de vegetação de uma mesma floresta, podem ser explicadas por 

fatores que independem da dinâmica de sucessão. A região do Pinheirinho, no Parque Estadual 

da Cantareira, é coberta por florestas maduras que formam mosaicos de vegetação com 

diferentes comunidades. Neste trabalho, buscou-se caracterizar estruturalmente três diferentes 

fitofisionomias, relacionando as comunidades arbóreas ao tipo de ambiente em que se 

encontram. Foram instaladas 21 parcelas (0,525 ha) em três diferentes áreas com 

características ambientais próprias: área A, florestal aluvial encharcada sobre gleissolo 

melânico; área B, floresta aluvial não encharcada sobre latossolo húmico; área C, floresta de 

encosta sobre cambissolo háplico. Foram encontradas diferenças estruturais importantes entre 

as áreas, mostrando que cada uma delas apresenta cobertura de floresta madura formada por 

comunidades arbóreas específicas. Dessa forma, há indícios de que características ambientais 

moldam a estrutura das manchas de vegetação nesta área, possibilitando a formação de 

mosaicos na floresta de maneira independente da dinâmica de sucessão em clareiras. Os 

resultados podem subsidiar ações de conservação e restauração de vegetação mais eficientes, 

especialmente em ambientes aluviais e de encosta. 
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