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Resumo 
 

Os mecanismos epigenéticos conferem às plantas recursos que possibilitam a adaptação a 
ambientes específicos e, consequentemente, a diferentes estresses, aumentando sua capacidade de 
sobrevivência. Na biologia das plantas, a metilação do DNA desempenha um papel crucial, 
influenciando seu desenvolvimento, resposta ao estresse, aclimatação e adaptação. Nessa 
perspectiva, observa-se que a metilação do DNA pode induzir respostas genéticas distintas em 
diferentes ambientes. Portanto, esta revisão bibliográfica teve como objetivo investigar os avanços dos 
mecanismos epigenéticos, com ênfase na metilação do DNA, quando associados às mudanças 
climáticas. Em conjunto, esses estudos destacaram a importância da epigenética como uma ferramenta 
fundamental para compreender e aprimorar a adaptação das plantas às transformações climáticas e 
aos desafios ambientais, oferecendo novas estratégias para o desenvolvimento de culturas mais 
resilientes e adaptáveis.
 
Palavras-chave: Epigenoma. Metilação do DNA. Alterações climáticas. 
 
Área do Conhecimento: Ciências Biológicas - Genética 
Introdução 
 

Sendo organismos de fixação, as plantas estão frequentemente sujeitas a uma diversidade de 
estímulos de natureza abiótica e biótica. Assim, a busca por adaptação a esses ambientes promovem 
mudanças moleculares e morfológicas. Segundo Nelson et al. (2014), com o aumento da temperatura 
global, as consequências do efeito estufa e as condições persistentemente desfavoráveis, tais como 
escassez de água, aumento da salinização de solos aráveis, calor e frio extremos, podem  desencadear 
problemas no desenvolvimento vegetal (NELSON et al., 2014). Neste sentido, os mecanismos 
epigenéticos fornecem recursos que permitem que as plantas se adaptem a determinados ambientes 
e consequentemente em diferentes estresses, o que resulta em maior capacidade de sobrevivência 
das mesmas (SALLAM; MOUSSA, 2021). 

A epigenética estuda a regulação gênica herdável que não está relacionada a mudanças na 
estrutura primária do DNA. As principais alterações epigenéticas são a metilação de DNA, as alterações 
pós-traducionais de histonas, como metilação, acetilação, fosforilação, dentre outras, e ainda, RNAs 
não codificantes. Considerando que essas modificações estão associadas a um crosstalk de regulação, 
sugere-se que as mesmas podem estar relacionadas ao controle da expressão e regulação gênica 
(FRANCO; 2017). 

Os mecanismos epigenéticos estão envolvidos com o desenvolvimento e respostas a mudanças 
ambientais de plantas, uma vez que podem modular a expressão gênica de uma maneira muito 
específica. Um dos mecanismos envolvidos no processo de controle epigenético da expressão de 
genes em plantas é a metilação do DNA, que consiste na adição de um grupamento metil no quinto 
carbono do anel de citocinas e é caracterizado como uma marca epigenética conservada em plantas e 
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animais e, desempenha papel importante na estabilidade do genoma, no desenvolvimento e em vários 
fenômenos mutagênicos (HE; CHEN; ZHU, 2011).  

Nas plantas, a metilação desempenha um papel-chave, influenciando seu desenvolvimento, 
resposta a estresse, aclimatização e adaptação. Pode contribuir também para o silenciamento 
transcricional de elementos transponíveis e DNA/RNA exógeno, mantendo a estabilidade do genoma 
e controlando a transcrição de genes (CHEN, 2013; LUKENS; ZAN, 2007). Além disso, nos vegetais, 
existe a metilação do DNA dependente de RNA (RdDM) que é uma via de silenciamento transcricional 
que funciona para direcionar mudanças nas modificações epigenéticas e na expressão gênica nos loci 
alvos, ocorrendo em três diferentes contextos CG, CHG e CHH (MATZKE; KANNO; MATZKE, 2015). 

Nesta perspectiva, sugere-se que, quando associados a diferentes ambientes, a metilação do DNA 
pode desencadear distintas respostas genéticas, e a compreensão desses mecanismos atrelados a 
estresses abióticos se torna primordial. Assim, a presente revisão bibliográfica teve como intuito 
investigar os avanços dos mecanismos epigenéticos, com foco na metilação do DNA quando integrados 
a alterações climáticas. 
 
Metodologia 
 

Este trabalho de revisão de literatura foi desenvolvido com o auxílio da ferramenta bibliometrix, a 
partir de pesquisas de artigos científicos nas plataformas eletrônicas nas seguintes bases de dados: 
Google Acadêmico, Web of Science e Scopus. As palavras-chave utilizadas foram as seguintes: 
“Epigenetics", “DNA Methylation”, “Climate Change” e “Plants”. Foram selecionados artigos publicados 
nos dois últimos anos, 2022 e 2023. Foram utilizados como critérios de inclusão, os artigos que 
contemplaram inovação e associados com os mecanismos epigenéticos atrelados a diferentes 
estresses ambientais. Foram excluídos os artigos repetidos e aqueles que não entraram em 
consonância com a proposta desta revisão nem se enquadraram nos critérios de inclusão 
mencionados. 

 
 

Figura 1- Pipeline da metodologia utilizada com o auxílio da ferramenta bibliometrix. 

 
 

Fonte: Autores, 2023. 
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Resultados 
 

Na presente revisão de literatura resultou em 20 trabalhos científicos que foram utilizados, todavia, 
foram selecionados 05 deles para promover a discussão acerca dos avanços epigenéticos, com foco 
na metilação do DNA e sua associação com às mudanças climáticas (Tabela 1). Destacando também 
os termos mais citados dos artigos, que foram selecionados com o auxílio da ferramenta bibliometrix 
(Figura 2). 

 

 
Tabela 1 - Artigos selecionados com o auxílio da ferramenta bibliometrix, nos anos de 2022 a 2023. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

    

 

 

 

 

Fonte: Autores, 2023. 

 
 
 
 

Ano Autor e Revista Mecanismo 
Epigenético 

Estresse DOI 

2022 Sammarco, I., 
Münzbergová, Z., & 
Latzel, V./Fronteiras 
em Plant Science 

Metilação do 
DNA 

Temperatura doi.org/10.3389/fpls.2
022.827166 

2023 Kumar, M., Rani, 
K./Molecular Biology 
Reports 

Modificações de 
histonas 
 
Metilação do 
DNA dirigida por 
RdDM 
 

Estresse hídrico 
 

Temperatura 

doi.org/10.1007/s110
33-023-08539-6 

2023 Margot M. J Berger, 
Linda Stammitti, 
Natalia Carrillo, 
Erna Blancquaert, 
Bernadette Rubio, 
Emeline Teyssier, 
Philippe 
Gallusci/OENO One 

Metilação do 
DNA  
 

Temperatura 
 

Estresse hídrico 

doi.org/10.20870/oen
o-one.2023.57.2.7405 

2022 Rajpal, V. R., 
Rathore, P., Mehta, 
S., Wadhwa, N., 
Yadav, P., Berry, E., 
Goel, S., Bhat, 
V./Frontiers in Cell 
and Developmental 
Biology 

Metilação do 
DNA 

Estresses 
abióticos 

doi.org/10.3389/fcell.2
022.1020958 

2022 Koetle, M. J., 
Snyman, S. J., 
Rutherford, R. 
S./Tropical Plant 
Biology 

Metilação do 
DNA 

Estresse hídrico. doi.org/10.1007/s120
42-022-09323-9 
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Figura 2- Análise bibliométrica dos termos mais citados por artigo, representados por nuvem de palavras e que 
foram selecionadas com o auxílio da ferramenta bibliometrix. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fonte: Autores, 2023. 
 
 
Discussão 
 

O estudo conduzido por Sammarco et al. (2022), é inserido entre os pioneiros na investigação do 
papel da metilação do DNA na adaptação local, foi feita uma abordagem experimental de desmetilação 
em condições naturais, abrangendo uma ampla gama de condições climáticas locais. Observou-se uma 
correlação positiva entre a sobrevivência das plantas, a metilação natural do DNA e a distância de 
temperatura entre suas origens e os locais de destino. No entanto, é importante ressaltar que o efeito 
do tratamento com 5-azaC (desmetilante) foi específico e para a espécie em questão. 

Já Kumar et al. (2023), aborda a exploração dos longos RNAs intergênicos não codificantes e que 
podem representar uma nova abordagem epigenética para compreender a tolerância ao estresse 
abiótico em plantas cultivadas. Além de explorar o papel das modificações epigenéticas direcionadas 
em genes relevantes e os fundamentos moleculares da herança epigenética transgeracional, podem 
permitir a criação de epialelos adaptados a condições ambientais específicas. 

O estudo conduzido por Margot et al. (2023), integra pesquisas com plantas parentais ao estresse 
com o objetivo de gerar populações jovens mais adaptadas, destaca-se por ser uma abordagem 
promissora, que requer análises detalhadas para avaliar a estabilidade ao longo do tempo das marcas 
epigenéticas dos parentais, bem como suas implicações na resistência da planta a estresses. As 
interações epigenéticas entre esses parceiros poderiam contribuir para variações epi-alélicas 
adicionais, potencialmente benéficas para a adaptação das plantas às mudanças climáticas. 

Por sua vez, Rajpal et al. (2022), descreve que os mecanismos epigenéticos, seja isoladamente ou 
em conjunto com variação genética, representam respostas ao estresse de longo prazo, contrastando 
com alterações metabólicas e fisiológicas transitórias. Enquanto as respostas de curto prazo 
asseguram a sobrevivência, as mudanças genéticas e epigenéticas duradouras contribuem para 
respostas plásticas e adaptativas de relevância evolutiva. Também relata que a habilidade de modular 
a expressão de genes para gerar fenótipos estáveis e hereditários que impactam o sucesso reprodutivo, 
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sugere fortemente o papel da epigenética no desenvolvimento de adaptabilidade em populações 
naturais em cenários climáticos instáveis e desafiadores. 

Por fim, o quinto estudo conduzido por Koetle et al. (2022), avaliou a tolerância à seca de dez 
epimutantes obtidos in vitro através de desmetilação de 5-Azacitidina (Azac) e subsequente remetilação 
com imidaclopride (IMI), sob estresse osmótico por polietilenoglicol (PEG) e estresse térmico. A 
aclimatação fora do ambiente de cultivo envolveu quatro ciclos de estresse hídrico repetidos em estufa. 
Análises morfofisiológicas destacaram que os epimutantes demonstraram maior tolerância ao estresse 
hídrico e rápida recuperação pós-estresse. Este estudo estabeleceu um método alternativo de 
avaliação da tolerância à seca em cana-de-açúcar, com base em características morfofisiológicas. 
 
Conclusão 
 

Perspectivas futuras apontam que a exploração dos mecanismos moleculares da metilação do DNA, 
abrangendo enzimas de metilação, desmetilação e proteínas de reconhecimento, tais como a 5-
Azacitidina mencionados por Koetle et al. (2022) e Sammarco et al. (2022), permitirá manipulações 
mais precisas e uma compreensão aprofundada de como a metilação do DNA influencia o 
desenvolvimento e as respostas das plantas. 

Por outro lado, novos estudos podem fornecer insights mais profundos sobre como as modificações 
epigenéticas são transmitidas entre gerações e como elas influenciam as características das plantas 
ao longo do tempo, assim como as memórias epigenéticas transmitidas (KUNDARIYA et al., 2022). 

Em conjunto, esses estudos enfatizam a importância da epigenética como uma ferramenta essencial 
para entender e melhorar a adaptação das plantas às mudanças climáticas e aos desafios ambientais, 
oferecendo novas estratégias para o desenvolvimento de culturas mais resilientes e adaptadas. 
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