
 
 

ANÁLISE GENÔMICA PARA COMPOSTOS BIOATIVOS EM SORGO 

UTILIZANDO DADOS DE MAPEAMENTO ASSOCIATIVO 

 

 

RESUMO 

O sorgo é o quinto cereal mais produzido no mundo, não possui glúten e é uma rica 

fonte de compostos bioativos. A compreensão da regulação genética das vias de 

biossíntese de compostos bioativos é importante para o desenvolvimento de cereais 

mais nutritivos e funcionais. Os compostos bioativos têm sido estudados e avaliados 

quanto aos seus benefícios para a saúde e a. Desse modo, este trabalho teve por objetivo 

analisar dados resultantes do mapeamento associativo para as características: taninos, 

fenólicos totais, cloreto de apigenenidina e cloreto de luteolinidina em sorgo através da 

triagem de polimorfismos de nucleotídeos únicos (SNPs) associados a essas 

características e a prospecção de genes candidatos. Foram identificados SNPs 

associados a taninos e fenólicos totais no cromossomo 4, na região de aproximadamente 

61Mb, próximo ao Tannin1, gene  responsável por regular a biossíntese de taninos em 

sorgo. No cromossomo 6, próximo da região de 57Kb, foram identificados SNPs 

associados ao teor de 3-deoxiantocianidinas. Nessa região genômica, foram 

identificados genes candidatos que podem estar relacionados à biossíntese desse 

composto bioativo em sorgo. Os resultados obtidos nesse trabalho contribuirão para a 

identificação de variedades de sorgo com potencial para melhorar a nutrição e promover 

a saúde humana. 

 

INTRODUÇÃO  

Os cereais são alimentos básicos para grande parte da população mundial (1). Dentre os 

cereais mais cultivados, o sorgo [Sorghum bicolor (L.) Moench] é uma rica fonte de 

compostos bioativos, com diversos genótipos apresentando diferentes níveis de ácidos 

fenólicos, flavonoides (antocianinas e tanino) e amido resistente (2, 3), podendo ser 

classificado como um alimento funcional (4). Os compostos bioativos são constituintes 

extranutricionais que geralmente ocorrem em pequenas quantidades nos alimentos (5, 6) 

e têm sido estudados e avaliados quanto aos seus benefícios para a promoção da saúde e 

prevenção de doenças (6), visto que muitos possuem efeitos antioxidantes (7,8). 

A maior parte do sorgo cultivado no mundo é destinada basicamente à alimentação 

animal e, somente em poucos países da África e da Ásia, ele é utilizado na alimentação 

humana (9). Entretanto, tem-se observado um aumento crescente no interesse em 

utilizar o sorgo para o consumo humano, principalmente devido à demanda por 

alimentos mais saudáveis, sem glúten, com maior valor nutricional e fonte de 

compostos bioativos (10). A acessibilidade, a disponibilidade e as características 

químicas dos vários compostos bioativos apresentam ampla variabilidade entre os 

diferentes genótipos de sorgo, o que resulta em comportamentos distintos na matriz 

alimentar e na interação com outros ingredientes alimentares (11). Tal variabilidade 

genética deve ser explorada para o desenvolvimento de cultivares de sorgo com 

características mais adequadas para a alimentação humana. Dessa forma, a pesquisa 

genética do sorgo e a compreensão dos mecanismos moleculares responsáveis pelas 

variações nos níveis desses compostos, tornam-se importantes ferramentas para o 

melhoramento assistido por marcadores moleculares e o desenvolvimento de variedades 

com maior conteúdo de compostos bioativos.  



 
 

O mapeamento associativo é um método de mapeamento genético que tem potencial de 

identificar polimorfismos em regiões genômicas próximas a genes responsáveis por 

variações fenotípicas, inferindo o fenótipo a partir do genótipo. Assim, é possível 

identificar variações funcionais específicas, ligadas a diferenças fenotípicas 

relacionadas a caracteres de interesse (12, 13). Estudos têm sido direcionados para a 

identificação e caracterização de genes envolvidos com a biossíntese desses compostos. 

A genética relacionada com a biossíntese dessas substâncias tem sido estudada em 

espécies economicamente importantes como os cereais: milho, cevada e trigo. Estudos 

de mapeamento associativo têm resultado na identificação de regiões genômicas 

associadas à composição de grãos em diferentes espécies de cereais, como o milho (14), 

o sorgo (15), entre outros (16). Em sorgo, o gene Tannin1 que regula a via de 

biossíntese de taninos foi clonado. Ele localiza-se na região 61Mb do cromossomo 4 do 

sorgo (3). Outros estudos também foram conduzidos em sorgo para identificar regiões 

genômicas associadas com polifenóis, antocianinas, taninos e atividade antioxidante 

(12, 17, 13). Contudo, muitos SNPs (Single Nucleotide Polymorphism), especialmente 

para capacidade antioxidante, fenólicos e antocianinas, apresentaram pequenos efeitos, 

demonstrando a necessidade de estudos adicionais (12). Estudos genéticos podem 

contribuir para a seleção e o desenvolvimento de cultivares de maneira rápida e com 

menores custos comparando-se com algumas análises químicas tradicionalmente 

utilizadas para a identificação e a quantificação de compostos funcionais nos alimentos 

que são onerosas, demoradas, além de gerarem um grande volume de resíduos. 

Com isso, torna-se importante a busca por informações a respeito dos teores desses 

compostos nos diferentes genótipos de sorgo do painel constituído por 240 linhagens 

com ampla variabilidade genética e de teores dos compostos bioativos. Ademais, os 

estudos na área podem promover um maior interesse pelo cultivo do sorgo destinado à 

alimentação humana, devido ao potencial para gerar cultivares mais nutritivos e com 

propriedades funcionais, aumentando o seu valor comercial e o interesse da indústria de 

alimentos. 

OBJETIVO  

Objetivou-se analisar dados resultantes de análises de mapeamento associativo (GWAS) 

para: taninos, fenólicos totais, cloreto de apigenenidina e cloreto de luteolinidina em 

linhagens de sorgo através da triagem dos SNPs que se mostraram mais significativos 

estatisticamente nas análises de GWAS, identificando suas localizações no genoma. 

Além disso, foram realizadas pesquisas por genes candidatos relacionados à biossíntese 

dos compostos bioativos. 

 

RESULTADO E DISCUSSÃO  

O mapeamento associativo foi conduzido utilizando um conjunto de aproximadamente 

300.000 SNPs gerados por genotipagem via GBS (Genotyping-By-Sequencing, 18) do 

genoma de 240 linhagens geneticamente contrastantes para os compostos bioativos 

taninos, fenólicos totais, cloreto de apigenenidina e cloreto de luteolinidina. A 

quantificação dos teores de taninos (mg CE/g) e fenólicos totais (mg GAE/g) foi 

realizada através do método de espectrofotometria, e os compostos cloreto de 

apigenenidina (µg/g) e cloreto de luteolinidina (µg/g) foram quantificados em sistema 

HPLC (High Performance Liquid Chromatography; 19). Para as análises de 

mapeamento associativo foi usado o software TASSEL (20). 

O mapeamento associativo resultou na identificação de SNPs estatisticamente 

associados para cada característica. Nos intervalos de 10Mb (Mega pares de bases) 



 
 

próximos a esses SNPs, foram identificados genes candidatos para taninos (Tabela 1), 

fenólicos totais (Tabela 2), cloreto de apigenenidina (µg/g) (Tabela 3) e cloreto de 

luteolinidina (µg/g) (Tabela 4). 

Tabela 1 - Genes candidatos identificados nas análises de associação para taninos 

(mg CE/g) do painel de linhagens de sorgo granífero. 

Cromossomo Gene ID
1
 Posição

2
  Anotação 

-log10                                                                                                              

(p-value)
3
 

4 Sb.04g02 61Mb Fator de transcrição da família MYB. 19.46 

4 Sb.04g03 61Mb 

Ciclo de divisão celular 20, cofator do 

complexo APC. 

Proteína contendo repetição WD. 

19.46 

4 Sb.04g04 61Mb 
Relacionado à proteína de ligação de 

Hélice Básica (BHLH) 
19.46 

1
Identificação do gene. 

2
Localização do gene no genoma. 

3
Valor de probabilidade 

p (-log10) obtido nos resultados do mapeamento associativo. 

 

Tabela 2- Genes candidatos identificados nas análises de associação para fenólicos 

totais (mg GAE/g) do painel de linhagens de sorgo granífero. 

Cromossomo Gene Posição Anotação 
-log10 (p-

value) 

4 Sb.04g34 61Mb Fator de transcrição da família MYB. 15.52 

4 Sb.04g35 61Mb 
Proteína de ligação de hélice básica 

(BHLH) 
15.52 

4 Sb.04g36 85Mb Proteína fosfatase PP2A 12.37 

1
Identificação do gene. 

2
Localização do gene no genoma. 

3
Valor de probabilidade p (-

log10) obtido nos resultados do mapeamento associativo. 

 

As análises de mapeamento associativo para taninos permitiram a identificação de SNPs 

com associação significativa na região genômica de 61Mb no cromossomo 4 do sorgo. 

Esses resultados corroboram trabalhos prévios em que o gene Tannin1, que regula a via 

de biossíntese de taninos, foi clonado (3). A distância entre os SNPs identificados e o 

gene Tan1 foi de 0.8Mb, ou seja, geneticamente muito próximos. Os resultados do 

mapeamento associativo para os compostos fenólicos totais foram semelhantes aos 

obtidos para taninos, em que os SNPs mais significativos localizam-se no cromossomo 

4, também na região de 60Mb. Isso faz sentido devido ao fato de o tanino ser um tipo de 

ácidos fenólicos e apresentar a parte inicial da via de biossíntese em comum com esses 

compostos (12), portanto, eles podem apresentar elementos regulatórios da via de 

biossíntese em comum.  

 



 
 

Tabela 3 - Genes candidatos identificados nas análises de associação para cloreto de 

apigenenidina (µg/g) do painel de linhagens de sorgo granífero. 

 

Cromossomo Gene ID
1
 Posição

2
 Anotação 

-log10                                                                                            

(p-value)
3
 

6 Sb.06g53 57Mb 
Fator de iniciação de tradução 

eucariótica SUI1 
6.54 

6 Sb.06g55 57Mb 
Proteína semelhante à ubiquitina 

Nedd8. 
6.54 

6 Sb.06g58 57Mb Proteína C44H4.4 6.54 
1
Identificação do gene. 

2
Localização do gene no genoma. 

3
Valor de probabilidade p (-

log10) obtido nos resultados do mapeamento associativo. 

 

O estudo de GWAS para cloreto de apigenenidina possibilitou a identificação de SNPs 

associados no cromossomo 6 do sorgo na região de 57Mb. As pesquisas por genes 

localizados nessa região do genoma permitiram a descoberta de genes candidatos 

possivelmente relacionados com a biossíntese de 3-deoxiantocianidinas. Em região 

genômica próxima a essa, de 54Mb, um gene, denominado Sb06g029550, foi clonado 

em sorgo. Esse gene altera a cor das folhas do sorgo sob ataque de patógenos. Ele 

codifica a enzima flavona-4-redutase que converte flavanona em flavan-4-ol na via de 

biossíntese de 3-deoxiantocianidina (21).   

 

CONCLUSÃO  

Este trabalho possibilitou a identificação de SNPs resultantes das análises de GWAS e 

genes candidatos que podem estar relacionados com a biossíntese dos compostos 

bioativos fenólicos totais, taninos, cloreto de apigenenidina e cloreto de luteolinidina. 

Esses resultados serão importantes para subsidiar pesquisas futuras que visem o 

desenvolvimento de marcadores moleculares que podem auxiliar de maneira mais 

rápida e mais econômica o melhoramento genético de sorgo. Ademais, o trabalho 

contribuirá para a identificação de genótipos superiores de sorgo tendo como principal 

foco a qualidade nutricional e funcional dos grãos voltados para a alimentação humana.  
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