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Introdução 

Estudar o conjunto de espécies vegetais consumidas (meta-dieta) por espécies herbívoras é 

fundamental para compreender a composição da microbiota intestinal. Ao revelar quais plantas 

compõem a meta-dieta, é possível identificar os tipos de carboidratos estruturais que chegam ao 

trato digestivo desses animais. Essa abordagem complementar tem grande relevância, 

considerando que bactérias da microbiota intestinal de herbívoros possuem enzimas especializadas 

na despolimerização de polissacarídeos complexos (celulose, hemicelulose e lignina), e estas 

enzimas podem ser promissoras no processo de produção de combustíveis renováveis. 

A técnica de metabarcoding tem surgido como uma alternativa para identificar espécies através de 

análise de DNA1. Essa abordagem possibilita a identificação de múltiplas espécies 

simultaneamente, superando limitações de métodos como observação direta de hábitos alimentares 

ou análise morfológica de restos através das fezes. Uma das regiões de DNA amplamente utilizada 

para a classificação de plantas é a ITS (Internal Transcribed Spacer)2.  

Entretanto, o sucesso na utilização de metabarcoding para a identificação de plantas da dieta de 

herbívoros, depende da construção de bancos de dados que representem a flora brasileira e a 

criação de ferramentas computacionais otimizadas para este propósito. 

 

Estado da Arte 

Iniciativas recentes têm desenvolvido banco de dados para metabarcoding de plantas3,4, 

melhorando a acurácia ao utilizar filtros de qualidade e padronização taxonômica. Mesmo assim, 

a cobertura de espécies tropicais é relativamente baixa, principalmente da América do Sul, onde a 

diversidade vegetal é alta e pouco sequenciada. Nesse contexto, há uma demanda pela criação de 

bancos de dados regionais, atualizados e otimizados, que reflita a composição da flora brasileira. 

Bancos de dados de ITS de plantas como o GenBank e BOLD5, tem representatividade de espécies 

que ocorrem em todos os biomas, porém apresentam algumas limitações, como inconsistências 

nas predições taxonômicos e baixa representatividade de espécies de floras muito diversa, como a 

brasileira.  

 



Objetivos 

Objetivo Geral 

Investigar a meta-dieta de herbívoros alvos de estudos de metagenoma, desenvolvendo e aplicando 

ferramentas computacionais otimizadas para a identificação de espécies vegetais da flora brasileira.  

Objetivos Específicos 

- Construir uma base de dados de ITS referência otimizada e representativa da flora brasileira para 

análises de metabarcoding; 

- Desenvolver e otimizar um pipeline computacional para processamento, análise e atribuição 

taxonômica das sequências obtidas; 

- Validar o pipeline e a base de dados utilizando amostras reais e/ou conjuntos de dados 

controlados; 

- Desenvolver um pipeline de análise de dados de metabarcoding para identificar espécies de 

plantas presentes na meta-dieta de herbívoros da fauna brasileira.  

 

Metodologia 

Para a execução deste projeto serão utilizadas sequências de ITS depositadas nos principais banco 

de dados públicos de sequência. Além disso, serão incluídas sequenciamento de ITS de plantas 

identificadas como sendo da meta-dieta de animais herbívoros alvo de estudo do nosso grupo. 

Estas sequências serão submetidas a um processo de curadoria, envolvendo a remoção de 

redundâncias, identificação de possíveis contaminantes e validação de anotação taxonômica. O 

banco de dados será estruturado em formatos compatíveis com pipelines de metabarcoding, 

incluindo arquivos de sequências e tabelas de metadados associadas. 

Para a validação do banco de dados, serão utilizadas sequências ITS de plantas da dieta de 

herbívoros de interesse, com classificação taxonomicamente previamente descrita. O desempenho 

será avaliado por meio critérios que validem a atribuição taxonômica dada para cada espécie, 

considerando métricas como acurácia, sensibilidade e resolução taxonômica. Diferentes 

estratégias de classificação serão testadas, permitindo ajustes iterativos na composição e 

organização da base de dados. 

A versão consolidada do banco de dados será devidamente documentada, incluindo descrição 

detalhada dos critérios de curadoria e fontes de dados. O recurso será disponibilizado em 



repositórios públicos de acesso aberto, para garantir transparência, reprodutibilidade na aplicação 

em novos estudos de meta-dieta de animais herbívoros. 

 

Cronograma de Atividades 

Calendário bimestral 

Atividades 1° 2° 3° 4° 5° 6° 

Construção da base de dados de ITS de plantas a partir de banco de 

dados públicos 
x x     

Desenvolvimento do pipeline para a classificação taxonômica 

utilizando ITS como metabarcoding 
 x x    

Validação do algoritmo em amostras de plantas da flora brasileira 

consumidas por herbívoros de interesse  
   x   

 Identificação taxonômica das espécies de plantas oriundas da meta-

dieta (amostras de fezes) de animais herbívoros   
   x x  

Publicação dos resultados e depósito do banco de dados     x x 
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