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Resumo 

As microalgas compõem um grupo de microrganismos taxonomicamente diversos com 
grande potencial biotecnológico. No entanto, a identificação taxonômica tradicional 
desses microrganismos é laboriosa e demorada. Neste trabalho, foi realizada a 
identificação molecular (DNA barcoding) das cepas de microalgas pertencentes à 
coleção de microrganismos e microalgas da Embrapa, utilizando o marcador ITS2 e 
uma análise filogenética das suas relações taxonômicas. A partir dessas informações, 
foi realizado um levantamento bibliográfico das principais aplicações biotecnológicas 
relacionadas à utilização de microalgas, bem como sua correlação com as taxas de 
microalgas presentes na coleção. Os resultados deste trabalho demonstraram que a 
diversidade de cepas depositadas na coleção abrange as principais famílias de 
microalgas utilizadas em estudos biotecnológicos nacionais e internacionais. 

Palavras-chave: identificação. diversidade. aplicação. bioprodutos. chorophytas. 

Introdução 

As microalgas verdes (divisão Chlorophyta) são um grupo de microrganismos 
fotossintentizantes taxonomicamente diverso com aproximadamente 8 mil espécies 
descritas. Esses organismos são importantes produtores de matéria orgânica em 
ecossistemas terrestres, sendo alvo de crescente interesse para aplicações 
biotecnológicas, como a produção de combustíveis, produtos químicos, pigmentos e 
alimentos em geral (HADI et al., 2016). 

O isolamento, a identificação e a preservação de recursos genéticos algais 
diversificados em coleção biológica de referência é fundamental para amparar o 
desenvolvimento de um programa de melhoramento genético de microalgas. Todavia, 
a identificação de microalgas por morfologia é bastante desafiadora, especialmente 
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para as espécies de maior interesse biotecnológico. Sendo assim, a utilização de 
métodos moleculares de identificação, como o DNA Barcoding, é fundamental para a 
adequada identificação e avaliação da diversidade de espécies depositadas em uma 
coleção biológica (FUΩÍKOVÁ et al., 2010). 

A fim de avaliar se as principais espécies de interesse biotecnológico estão 
representadas e disponíveis na Coleção de Microrganismos e Microalgas Aplicados a 
Agroenergia e Biorrefinarias da Embrapa (HADI et al., 2016; BRASIL et al., 2016), este 
trabalho analisou a diversidade das microalgas presentes na coleção. Posteriormente, 
foi feita a correlação entre a identidade taxonômica desses recursos genéticos ao seu 
potencial de exploração biotecnológica, com base em informações disponíveis na 
literatura.  

Materiais e métodos 

Identificação de cepas baseada no marcador Internal Transcribed Spacer 2 (ITS2) 

Para a identificação das cepas de microalgas pertencentes à coleção de 
microrganismos e microalgas aplicados a  agroenergia e biorrefinarias da Embrapa 
(subsequentemente denominada como coleção de microrganismos da Embrapa), foi 
realizada a extração do DNA genômico total de 76 cepas, utilizando o protocolo CTAB. 
O DNA extraído foi submetido à PCR para amplificação da região ITS1-5.8S-ITS2 e o 
produto da reação foi sequenciado pelo método de Sanger. Os resultados obtidos 
foram analisados utilizando o software Geneious 9, por meio do qual foi obtida uma 
sequência consenso para cada cepa. Essas sequências foram anotadas no ITS2 
database (http://its2.bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/) para obtenção das 
sequências ITS2, que foram comparadas com o banco de dados GenBank 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) com utilização da ferramenta BLAST. Para 
identificação das cepas, foram adotados os critérios utilizados por Hadi et al. (2016). 

Construção da árvore filogenética 

Para estabelecer a relação evolutiva entre as cepas de microalgas, foi 
construída uma árvore filogenética baseada no marcador ITS2. Para isso, foi utilizado o 
software MEGA7, no qual as sequências ITS2 das cepas foram alinhadas com o 
ClustalW, e a árvore foi construída.  Foi utilizado o método Maximum Likelihood 
baseado no modelo General Time Reversible (GTR) com sítios invariáveis (I) e 
parâmetro de distribuição Gamma (G). 

Levantamento bibliográfico 

O levantamento do número de pesquisas relacionadas a microalgas nas áreas 
de biorremediação, biocombustíveis, química fina, nanopartículas e alimentação, no 
período entre 2007 e 2016 foi realizado com o Google Scholar com os gêneros mais 
representados (mais frequentes), pertencentes às famílias Chlamydomonadaceae 
(Chlamydomonas e Dunaliella), Chlorellaceae (Chlorella e Micractinium), 
Chlorococcaceae (Chlorococcum e Tetracystis), Scenedesmaceae (Desmodesmus e 
Scenedesmus) e Uronemataceae (Uronema). Críterios de busca utilizados: “Gênero” 
AND *“Área OR Área no plural”+, excluindo citações da busca. 
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Resultados e Discussão 

Com o resultado da identificação molecular das 76 microalgas da coleção de 
microrganismos da Embrapa utilizando o marcador ITS2, foi contruída uma árvore 
filogenética para analisar a relação taxonômica das cepas presentes na coleção (Figura 1). 

Os dados resultantes da identificação molecular permitiram verificar que as cepas 
da coleção estão distribuídas em cinco famílias, sendo 47% (36) Scenedesmaceae, 25% 
(19) Chlorococcaceae, 16% (12) Chlorellaceae, 11% (8) Chlamydomonadadaceae e 1%
(1) Uronemataceae. Analisando a Figura 1, é possível observar que as cepas da família
Chlorellaceae, pertencente à ordem Chlorellales, está filogeneticamente mais distante
das demais famílias da coleção, que se agrupam nas ordens Chlamydomonadales
(Chlamydomonadaceae e Chlorococcaceae) e Sphaeropleales (Scenedesmaceae). O
representante da ordem Chaetophorales (Uronema trentonense), no entanto, foi
agrupado no mesmo braço da árvore que estavam algumas espécies do gênero
Chlamydomonas (Ordem Chlamydomonadaceae), indicando uma maior relação
filogenética entre os representantes dessas duas ordens.

A partir destas informações, foi realizado um levantamento na literatura para 
se verificar as áreas de estudo nas quais os gêneros mais representados na coleção são 
aplicados (Figura 2). Os resultados mostraram que, no período analisado, as principais 
áreas de interesse têm sido a de biocombustíveis, de alimentação e de 
biorremediação. De fato, nos últimos anos tem-se observado um crescente interesse 
no uso de opções sustentáveis para a produção de energia e para as atividades 
agroindustriais, e as microalgas têm se mostrado como uma opção com grande 
potencial para essas finalidades. 

Na área de biorremediação de efluentes, por exemplo, Sukačová et al. (2015) 
conseguiram remover 97 ± 1% do fósforo presente na água residual urbana utilizando 
um consórcio entre cianobactérias (Phormidium autumnale e Pseudanabaena sp.) e 
uma microalga da família Scenedesmaceae (Scenedesmus acutus). Resultados similares 
foram observados em outro trabalho com a vinhaça, resíduo da cadeia de produção do 
etanol, em que o cultivo da cepa Micractinium sp. Embrapa|LBA32 (Chlorellaceae) 
levou à redução do teor de nitrato no efluente (SANTANA et al., 2017). Esses 
resultados indicam o potencial de aplicação de representantes dessas famílias para a 
biorremediação de efluentes, resultado que está associado com o crescente interesse 
em espécies dessas famílias na literatura (Figura 2). 
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Figura  1.  Árvore  filogenética  das  cepas  de microalgas  depositadas  na  coleção  de microrganismos  e 
microalgas  aplicados  a  agroenergia  e biorrefinarias da  Embrapa Agroenergia. A  árvore  foi  construída 
utilizando o método Maximum Likelihood baseado no modelo General Time Reversible (GTR) com sítios 
invariáveis (I) e parâmetro de distribuição Gamma (G) (GTR+G+I). A análise foi realizada com base em 83 
alinhamentos de 76 sequências ITS2. Os valores de bootstrap (1.000 replicatas) são mostrados próximos 
aos  galhos.  Valor  de  cutoff  =  30%.  A  análise  evolutiva  foi  realizada  no  software MEGA7.  As  ordens 
Clorellales,  Chlamydomnadales  Chaetophorales  e  Sphaeropleales  estão  representadas, 
respectivamente, pelas cores oliva, vermelho, roxo e verde. 

A área de biocombustíveis tem sido o principal alvo de estudos com microalgas 
nos  últimos  10  anos  (Figura  2),  sendo  a maior  parte  dos  trabalhos  relacionados  a 
espécies  das  famílias  Chlorellaceae  e  Chlamydomonaceae.  De  fato,  se  observa  um 
grande  potencial  para  espécies  dessas  famílias,  como  é  observado  em  um  trabalho 
realizado por Hodgskiss et al.  (2016), no qual  foi possível  isolar uma cepa da  família 
Chlorellaceae  capaz  de  acumular  27%  de  teor  de  lipídeos  em  sua  biomassa  total. 
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Segundo Cao et al. (2013), em decorrência da alta capacidade de acúmulo de lipídeos 
de espécies dessa família, é possível produzir biodiesel com alto rendimento a partir da 
biomassa úmida desse grupo de microrganismos. Dentre as cepas da coleção de 
microrganismos da Embrapa, 16% do total são representantes da família Chlorellacea. 

Figura 2. Número de resultados de pesquisa para estudos envolvendo microalgas em diferentes áreas 
entre 2007 e 2016. Para a obtenção dos resultados, foram realizadas buscas por estudos com espécies 
dos gêneros mais representativos de cada uma das famílias, utilizando a base de dados do Google 
Scholar.

Assim como na área de biocombustíveis, os dados obtidos com o levantamento 
bibliográfico mostram que as espécies das famílias Chlamydomonadaceae e 
Chlorellaceae também são as mais estudadas  quanto ao seu potencial uso na indústria 
de alimentos. Em trabalho reaizado por Tibbetts et al. (2015), a caracterização da 
biomassa produzida por uma microalga da família Chlorellaceae mostrou que a mesma 
é alta produtora de aminoácidos essenciais e que por isso poderia ser utilizada para 
suplementação animal. Dentre as cepas da coleção, a C.biconvexa Embrapa|LBA40 
(Chlamydomonadaceae) (SANTANA et al., 2017) e Tetranephris sp. Embrapa|LBA52 
(Scenedesmaceae) (CEREIJO et al., dados não publicados) também apontaram um alto 
acúmulo de proteínas, indicando o potencial desses organismos para serem utilizados 
na nutrição animal ou humana. Como apontado por Cheunbarn e Cheunbarn (2015), 
em geral, a biomassa microalgal é altamente rica em proteínas essenciais para o 
desenvolvimento de peixes como a tilápia (Oreochromis niloticus), podendo ser 
aplicada industrialmente para essa finalidade. 

A indústria química é um segmento de alto valor agregado, que ainda explora 
pouco o potencial das microalgas. Esses organismos podem ser utilizados para a 
produção de vários produtos, dentre eles o 1,2 propanodiol e o etileno glicol. De 
acordo com o trabalho desenvolvido por Miao et al. (2015), é possível utilizar um 
processo de produção direta dessas substâncias a partir de biomassa de microalgas da 
Família Chlorococcaceae com um rendimento de 41,5%. Wang et al. (2016), por sua 
vez, produziram 5-hidroximetilfurfural também utilizando uma espécie da família 
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Chlorococcaceae. Esses resultados indicam uma potencial aplicação de cerca de 25% 
das cepas de microalgas da coleção de microrganismos da Embrapa (Figura 2). 

Outro segmento de alto valor agregado é a produção de fármacos. Nesse setor, 
a nanotecnologia busca alternativas de tratamentos de várias patologias de maneira 
mais direcionada, evitando assim a exposição do organismo a maiores níveis de 
medicamentos. Segundo Khalid et al. (2017), é possível sintetizar nanopartículas de 
prata, utilizados para o tratamento de infecções virais e bacterianas e também no 
combate a neoplasias, a partir de extratos retirados de microalgas das famílias 
Chlorellaceae e Scenedesmaceae. Tendo em vista que 47% da coleção de microalgas 
da Embrapa Agroenergia são da família Scenedesmaceae, pode-se desenvolver 
pesquisas mais específicas para esse segmento. 

Conclusões 

Os resultados do trabalho demostram que a coleção de microalgas da Embrapa 
apresenta significativa diversidade filogenética e possui representantes dos gêneros 
com potencial biotecnológico e industrial, como, por exemplo, as espécies das famílias 
Chlorellaceae e Chlamydomonadales. Levando em consideração os dados levantados, 
é possível verificar que a maior parte das cepas da coleção de microrganismos da 
Embrapa pertence à família Scenedesmaceae, sendo esta pouco explorada em todas as 
áreas de pesquisa analisadas. No entanto, esse dado não restringe a aplicação das 
cepas analisadas em outras áreas, como as de química fina e nanopartículas. Foi 
possível apontar potenciais usos de espécies das famílias representadas na coleção de 
microrganismos da Embrapa, o que poderá permitir o direcionamento de futuros 
trabalhos com esses microrganismos para a produção de biocombustíveis, 
suplementos alimentares, químicos finos e nanopartículas. 
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