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Introdução

Setor de Florestas Plantadas: desenvolvimento 
econômico, social e ambiental;

2023: 10,14 milhões de ha (IBÁ, 2024);

Eucalipto: 7,7 milhões de hectares (~76%);

Pinus: 1,6 milhão de hectares (~16%);

Brasil: líder mundial em produtividade florestal;

1,2% PIB;
Sequestro de CO2, conservação (APP e RL). 2



Introdução

• Materiais genéticos superiores: agregar valor;

• Crescente disponibilidade de sequências;

• Desafio: anotação; 

• Ferramentas genômicas: genes responsáveis por 
características de interesse: crescimento, formação da 
madeira, teor nutritivo, resistência a doenças, tolerância 
à estresses bióticos e abióticos.
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GAP
• Anotação fraca do Pinus;

• Descobrir, mapear e buscar o entendimento de
genes e regiões genômicas de várias
características disponíveis de Eucalyptus para
elucidar aspectos correspondentes para o
gênero Pinus.

• Identificação de genes conservados, 
duplicações e adaptações.
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Objetivo
Avaliar e comparar a anotação 

estrutural e funcional do gênero 

Eucalyptus para o gênero Pinus

visando mapear e identificar genes 

e regiões genômicas.
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Árvore filogenética



Material e Métodos

Genoma do E. grandis
Projeto Genolyptus: genoma 
completo de E.grandis (Nature, 2014)
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Fonte: NCBI
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Genoma do Pinus taeda
Genetics, 2014.
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Fonte: NCBI
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16Contig sort - reorganizar os scaffolds por cromossomos.

Fonte: NCBI



Análises

ORFs de eucalipto e pinus: 
ORFFinder

ORFs filtradas (nt)

Blast n

ORFs convertidas para (aa)

Blast p
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Minimap2 (nt)

LiftOff



Análises

• SweeP: árvores internas para mitocôndria, 
cloroplasto e cromossomos de eucalipto.

• Identificar genes próximos ou duplicados – 
indicação de genes conservados.

• Árvores de mitocôndria e cloroplasto- controle 
interno

• Árvores dos cromossomos- todos contra todos
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Resultados 
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Número de ORFs (nt):



Resultados
ORFs filtradas: ≥70% identidade e ≥70% 
cobertura
Top 10- Blast n
1 gene: PREDICTED: Eucalyptus grandis 
DExH-box ATP-dependent RNA helicase 
DExH12 (LOC104448968), mRNA
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Resultados

21

• Número de ORFs convertidas para sequências de proteínas:

Perda de 82.877 ORFs por problemas de códons incompatíveis;

Motivo mais frequente: presença de N nas sequências.



Resultados

• Blast p das ORFs do pinus contra 44.965 sequências do proteoma do 

eucalipto : 83.238.047 alinhamentos;
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Resultados
• Alinhamentos relacionados a15 proteínas do eucalipto:
id=1002203_lcl|NC_052621.1_prot_XP_010033053.2_2203
id=1003323_lcl|NC_052621.1_prot_XP_010034004.2_3323
id=101646_lcl|NC_052612.1_prot_XP_010046757.1_1646
id=1102838_lcl|NC_052622.1_prot_XP_039160155.1_2838
id=201617_lcl|NC_052613.1_prot_XP_010039798.2_1617
id=204323_lcl|NC_052613.1_prot_XP_010044938.1_4323
id=204697_lcl|NC_052613.1_prot_XP_010045349.2_4697
id=303859_lcl|NC_052614.1_prot_XP_010026838.2_3859
id=600582_lcl|NC_052617.1_prot_XP_010060264.2_582
id=700721_lcl|NC_052618.1_prot_XP_039174107.1_721
id=800544_lcl|NC_052619.1_prot_XP_039155478.1_544
id=800949_lcl|NC_052619.1_prot_XP_010041028.2_949
id=803806_lcl|NC_052619.1_prot_XP_010024814.2_3806
id=900747_lcl|NC_052620.1_prot_XP_010027997.1_747
id=902333_lcl|NC_052620.1_prot_XP_039158489.1_2333
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Resultados
• Parâmetro utilizado: limite máximo de 10 alinhamentos /query;

• Gerar um banco de (aa) para cada cromossomo e aumentar para 

500 alinhamentos/query para refinar o resultado – parcialmente

• Blast parece não ser viável: splicing está sendo ignorado.
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Resultados
• Minimap2:  ferramenta indicada para alinhamento em eucariotos (nt);

• 1.042.889 sequências ORFs do pinus alinhadas (presença de muitos 
“N”) 

• Análise foi refeita – interpretação dos resultados – a fazer

• Alinhamentos resultantes: ferramenta Liftoff: mapeamento da 
anotações de genes entre montagens de genomas – a fazer 25



Resultados
• SweeP a partir do proteoma do eucalipto: para mitocôndria, 

cloroplasto e cromossomos - permite identificar genes próximos 
(ou duplicados) dentro de cada molécula anotada do eucalipto 

• Mitocôndria- 74 genes anotados
• Cloroplasto – 38 genes anotados
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Resultados
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Resultados

• SweeP do proteoma do pinus com base nas ORFs correlacionadas 
com os genes do eucalipto - a fazer
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Resultados

• Propor o conjunto de genes comum aos dois gêneros – a fazer

29



Próximas etapas
• Blast com o proteoma de cada cromossomo do eucalipto, aumentando 

para 500 alinhamentos/query;
• Interpretar os resultados de alinhamento com o Minimap2 e aplicar a 

ferramenta Liftoff;
• SweeP do proteoma do pinus com base nas ORFs correlacionadas com os 

genes do eucalipto;
• Propor o conjunto de genes comum aos dois gêneros.
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Cronograma

• Finalizar análises: outubro 2025
• Interpretação dos resultados: outubro/novembro 2025
• Escrever dissertação: novembro 2025
• Defesa: dezembro 2025 ou fevereiro 2026.
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