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Resumo 
Este estudo objetivou mensurar o conteúdo 2C de DNA nuclear em Peperomia alata, P. glabella var. 
nigropunctata e P. stroemfeltii, ampliando o conhecimento sobre o genoma do gênero Peperomia, que 
possui poucos relatos na literatura. A metodologia envolveu a citometria de fluxo, utilizando Solanum 
lycopersicum como referência, com suspensões nucleares preparadas a partir de tecido foliar jovem e 
analisadas em um citômetro BD Accuri C6. Os resultados obtidos foram 6,23 pg para P. alata, 4,65 pg 
para P. glabella var. nigropunctata e 4,08 pg para P. stroemfeltii. Conclui-se que esses dados são 
cruciais para a exploração de recursos genéticos, estudos citogenéticos, compreensão de mecanismos 
evolutivos e estratégias de conservação, especialmente em regiões biodiversas como a Mata Atlântica, 
destacando o potencial econômico e medicinal do gênero. 
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Área do Conhecimento: Ciências Biológicas (Genética) 
 
Introdução 
 

O gênero Peperomia Ruiz & Pav. (Piperaceae) é um dos mais diversos entre as angiospermas, com 
mais de 1.600 espécies distribuídas principalmente nas regiões tropicais e subtropicais, com ampla 
representatividade no Brasil e em outros países neotropicais (Wanke et al., 2006). Pertencente à família 
Piperaceae, reconhecida por sua importância econômica, medicinal e ornamental (Sen e Rengaian, 
2022.,Barroso et al., 2002), Peperomia apresenta espécies com potencial para diversas aplicações, 
incluindo uso ornamental, estudos farmacológicos e conservação da biodiversidade. Apesar de sua 
relevância e diversidade, são escassos os estudos relacionados à citogenética do grupo, em especial 
aqueles voltados à quantificação do conteúdo de DNA nuclear. 

O tamanho do genoma, expresso pelo conteúdo 2C de DNA nuclear, é uma característica 
fundamental para a compreensão da biologia de uma espécie, fornecendo informações valiosas para 
áreas como genética, taxonomia, biologia evolutiva e conservação. A variação no tamanho do genoma 
pode resultar de processos como poliploidia, duplicação completa do conjunto cromossômico ou 
alterações na quantidade de DNA repetitivo, que tratam-se de mecanismos centrais na especiação e 
adaptação das plantas às diferentes pressões ambientais (Leitch, 2013;).Nesse contexto, a citometria 
de fluxo destaca-se como uma ferramenta rápida, precisa e amplamente utilizada para a mensuração 
do conteúdo de DNA nuclear em plantas, permitindo a análise de milhares de núcleos em suspensão 
em poucos minutos (Loureiro et al., 2023; Vraná, 2024). Além de estimar o tamanho do genoma, a 
citometria de fluxo possibilita a detecção de eventos de poliploidia, o monitoramento da estabilidade 
genética e a avaliação de variação somaclonal em plantas regeneradas por cultura de tecidos, sendo 
uma ferramenta rápida e reprodutível para análise de conteúdo de DNA (Escobedo et al., 2018). 

Apesar da importância ecológica e diversidade do gênero Peperomia no Brasil, não existem 
registros publicados sobre o conteúdo 2C de DNA nuclear para espécies que ocorrem no Parque 
Estadual do Forno Grande, no Espírito Santo. Essa unidade de conservação abriga diferentes espécies 
endêmicas e de interesse para conservação, tornando-se um local estratégico para estudos de 
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diversidade genética e evolução. O parque está localizado na Mata Atlântica, um dos principais hotspots 
de biodiversidade do planeta, e a região abriga espécies de fauna com distribuição restrita e ameaçadas 
de extinção, o que reforça a urgência de pesquisas detalhadas (Louzada, 2009). 

Considerando a escassez de dados genômicos para o gênero no Brasil e a relevância dessas 
informações para estratégias de conservação e manejo, este trabalho teve como objetivo mensurar o 
conteúdo 2C de DNA nuclear de três espécies de Peperomia P. alata, P. glabella var. nigropunctata e 
P. stroemfeltii coletadas no Parque Estadual do Forno Grande, e de indivíduos de P. stroemfeltii 
regenerados in vitro, por meio da organogênese. Os resultados obtidos poderão subsidiar estudos 
citogenéticos, auxiliar na exploração sustentável dos recursos genéticos e contribuir para a 
compreensão dos mecanismos evolutivos e da diversidade dentro do gênero. 
 
Metodologia 
 

A citometria de fluxo para a quantificação do conteúdo de DNA nuclear foi conduzida no Laboratório 
de Citogenética e Citometria Vegetal da Universidade Federal de Viçosa (UFV). Para o estudo, foram 
coletadas amostras foliares de três indivíduos das espécies Peperomia alata Ruiz & Pav., P. stroemfeltii 
Dahlst. e P. glabella var. nigropunctata (Miq.) no Parque Estadual do Forno Grande. Além do material 
de campo, foram utilizadas plântulas de P. stroemfeltii Dahlst. que foram obtidas in vitro através da 
organogênese, utilizando diferentes meios de cultura. 

O processamento das amostras seguiu um protocolo adaptado de Galbraith et al. (1983). Foram 
utilizados aproximadamente 50 mg de tecido foliar de folhas jovens das amostras de Peperomia e da 
espécie padrão, Solanum lycopersicum L., que possui um conteúdo de DNA 2C conhecido de 2,00 pg. 
Os fragmentos de tecido foram picados com lâmina de barbear em uma placa de Petri contendo tampão 
de lise OTTO-I (Otto, 1990) a 4 °C, que foi suplementado com 2 mM de ditiotreitol e 50 µg mL⁻¹ de 
RNAse. 

Após a fragmentação, a suspensão foi filtrada em uma peneira de nylon com poros de 50 µm e 
centrifugada a 100 ×g por 5 minutos. O precipitado foi ressuspenso em 100 µL de tampão OTTO-I e 
incubado por 10 minutos em temperatura ambiente. Em seguida, as amostras foram coradas com 1,5 
mL de uma mistura de OTTO-I:OTTO-II na proporção de 1:2 (Otto, 1990), contendo 2 mM de ditiotreitol, 
50 µg mL⁻¹ de iodeto de propídio (IP) e 50 µg mL⁻¹ de RNAse. 

A análise foi realizada em um citômetro de fluxo BD Accuri C6 (Accuri Cytometers, Bélgica), que 
está equipado com um laser para detecção em FL3 (>670 nm). O processamento dos histogramas foi 
feito usando o software BD CSampler. O tamanho do genoma de cada espécie foi calculado por meio 
da fórmula: 2CD=(C1/C2)⋅2CS, onde 2CD é o conteúdo de DNA 2C da espécie analisada; C1 é o canal 
médio do pico G₀/G₁ da espécie de Peperomia; C2 é o canal médio do pico G₀/G₁ de S. lycopersicum; 
e 2CS é o conteúdo de DNA 2C do padrão, que é de 2,00 pg. Os valores foram calculados utilizando a 
espécie Solanum lycopersicum como padrão de referência (2C = 2,00 pg), conforme a fórmula: 

 
2CD = (C1/C2) . 2CS 

 
Para as análises estatísticas, a normalidade dos resíduos e a homogeneidade das variâncias foram 

verificadas por meio dos testes de Shapiro-Wilk e Bartlett, respectivamente. Satisfeitas as premissas, 
os dados foram submetidos à análise de variância (ANOVA), com nível de significância de 5% pelo 
teste F. Quando as diferenças foram estatisticamente significativas, as médias foram comparadas pelo 
teste de Tukey (5%). Todas as análises estatísticas foram realizadas no software R, versão 4.4.2. 
 
Resultados 
 

O conteúdo médio de DNA 2C obtido através da citometria de fluxo foi de 6,23 pg para P. alata, 4,65 
pg para P. glabella var. nigropunctata e 4,08 pg para P. stroemfeltii (Tabela 1). 

Tabela 1. Conteúdo de DNA nuclear (2C, em pg) de Peperomia alata, P. glabella var. nigropunctata e P. 
stroemfeltii, com valores médios e respectivos desvios padrão obtidos por citometria de fluxo. 

Espécies 
Conteúdo 2C 

(pg) 
Desvio Padrão (DP) 
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Peperomia Alata 
6,2288 0,08 

Peperomia glabella 
var. nigropunctata 

4,6523 0,02 

Peperomia stroemfeltii      4,0844     0,05 
Fonte: as autoras. 

 

Para as plântulas de P. stroemfeltii cultivadas in vitro, o conteúdo 2C de DNA nuclear foi também 
mensurado. O conteúdo de DNA médio de todas as plantas regeneradas, independente do meio de 
cultura utilizado, foi de 3,93 pg com um desvio padrão de 0,11 pg, e os valores variaram de um mínimo 
de 3,81 pg a um máximo de 4,19 pg. Os resultados demonstraram que apesar da variação no número 
médio de conteúdo de DNA nuclear entre os indivíduos da mesma espécie regenerados in vitro e o 
material do campo, não houve diferença significativa entre eles. 
 

Figura 2- Conteúdo 2C de DNA nuclear em espécies de Peperomia coletadas no campo e em plântulas de P. 
stroemfeltii cultivadas in vitro. As colunas representam a média do conteúdo de DNA de cada amostra, e as 

barras de erro indicam o desvio padrão (DP). O conteúdo de DNA é expresso em picogramas (pg). 

 

 
Fonte: as autoras. 

 
Discussão 

Os resultados obtidos revelaram que Peperomia alata apresenta um conteúdo de DNA nuclear de 
6,23 pg, valor que se destaca como o mais elevado entre as amostras. Em contraste, P. glabella var. 
nigropunctata (4,65 pg) e P. stroemfeltii (4,08 pg) exibem valores menores e semelhantes entre si. Essa 
variação interna ao gênero reflete a ampla plasticidade genômica observada em angiospermas, 
fenômeno evidenciado em plantas ornamentais como Pelargonium, cujas espécies apresentam 
conteúdo de DNA nuclear variando de 0,84 pg a 6,69 pg (Plaschil et al., 2022). Os valores estimados 
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para as espécies de Peperomia analisadas situam-se na faixa já descrita para a família Piperaceae, 
em que diferenças interespécies e variação na ploidia foram previamente relatadas em estudos com 
Piper (Samuel et al., 1986). Essas diferenças podem estar associadas a mecanismos como a expansão 
ou eliminação de DNA repetitivo e reorganizações cromossômicas pós-poliploidia, processos evolutivos 
recorrentes em angiospermas (Wang et al., 2021). 

A utilização de plântulas regeneradas in vitro de P. stroemfeltii não comprometeu a precisão dos 
resultados, o que reforça evidências de que tecidos jovens cultivados em laboratório podem ser 
empregados de forma confiável em análises citométricas, desde que submetidos a protocolos 
adequados de cultivo e preparo (Dolezel; Bartos, 2005). Embora a plântula in vitro tenha exibido uma 
leve redução no conteúdo de DNA (3,93 pg) em comparação com a amostra de campo (4,08 pg), essa 
diferença sugere que o cultivo não induziu uma alteração significativa, o que é um ponto importante 
para o uso de cultura de tecidos na análise de genoma. 

Estudos anteriores com espécies de Peperomia também apontaram considerável variabilidade no 
conteúdo de DNA nuclear, frequentemente associada a eventos de poliploidia (Samuel; Morawetz, 
1992). A quantificação precisa do tamanho do genoma constitui uma ferramenta essencial para 
compreender a evolução genômica, a diversidade genética e as relações filogenéticas no grupo (Ashs, 
2024). 

Assim, os dados apresentados contribuem para ampliação do conhecimento citogenético do gênero 
Peperomia, fornecendo subsídios para estudos evolutivos e para estratégias de conservação de 
espécies em biomas de elevada biodiversidade, como a Mata Atlântica. O conhecimento do tamanho 
do genoma também é um recurso estratégico para programas de melhoramento genético, aplicações 
em biotecnologia e conservação ex situ. 
 
Conclusão 
 

Este estudo mensurou o conteúdo 2C de DNA nuclear em três espécies de Peperomia. Os valores 
obtidos foram de 6,23 pg para P. alata, 4,65 pg para P. glabella var. nigropunctata e 4,08 pg para P. 
stroemfeltii. Além disso, a análise incluiu plântulas de P. stroemfeltii cultivadas in vitro, cujos valores de 
conteúdo de DNA se mostraram próximos aos das amostras de campo. Tais resultados representam 
uma contribuição significativa para o conhecimento citogenético do gênero Peperomia, que ainda é 
pouco documentado na literatura. 
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