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RESUMO 

O corpo humano abriga cerca de 100 trilhões de micro-organismos. Estima-se que, no corpo humano exista 

1,3 células bacterianas para cada célula humana, e que o número de genes microbianos exceda em 100 

vezes o humano. A relação entre o homem e os micro-organismos presentes no corpo humano foi 

estabelecida desde o surgimento da vida e, acompanha todas as condições de vida a que ambos estão 

sujeitos. O microbioma intestinal humano é moldado por uma complexa conexão entre os fatores 

intrínsecos do microbioma e os fatores externos, que estão relacionados ao hospedeiro e ao ambiente. Com 

os importantes avanços das ciências genômicas, os estudos deste campo evoluíram muito, e já é possível 

compreender que há diferenças entre o microbioma ancestral, o dos povos caçadores-coletores, o dos 

agricultores e o dos de vida urbana. Corre-se o risco de perder alguns tipos específicos de bactérias 

intestinais devido à urbanização e sanitização. Quais bactérias se deve preservar e como realizar isso, são 

questões nesta área de estudo ainda não esclarecidas. Este capítulo se propõe a discutir o status do 

conhecimento atual sobre este tema.  

 

Palavras-chave: paleolítico; caçadores-coletores; indígenas; Yanomami; urbanização; industrialização; 

VANISH.  

 

1. O MICROBIOMA INTESTINAL HUMANO 

 

O microbioma humano engloba o total de genes microbianos, produtos gênicos e genomas da 

microbiota (incluindo os micro-organismos bactérias, archaeas, bacteriófagos e micro-organismos 

eucariotos) que habitam o corpo humano (Proctor, 2011; Huttenhower et al., 2012).  

Inicialmente, os estudos de microbioma humano estimavam que os micro-organismos superavam, 

em número, as células somáticas e germinativas humanas em um fator de dez (Savage, 1977; Whitman et 

al., 1998; Ley et al., 2006; Turnbaung et al., 2007). Mas, este conceito foi revisto e, atualmente, é possível 

dizer que as células microbianas que colonizam o corpo humano (ambientes mucosos e cutâneos), são 

quase tão abundantes quanto as células somáticas e certamente contêm muito mais genes do que o 

genoma humano.  Com base na observação experimental e, extrapolação, chega-se a uma proporção de 

1,3 células bacterianas para cada 1 célula humana (Sender et al., 2016).  
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Embora estes cálculos reduzam a extensão em que as células microbianas superam as células 

humanas, eles não reduzem as estimativas relacionadas à diversidade da vida microbiana associada ao 

corpo humano (Reyes et al., 2010; Gilbert, 2018).  

No intestino humano há em torno de 100 trilhões de micro-organismos, sendo que a maioria vive 

no cólon. Há, em torno de, 1.000 espécies bacterianas diferentes no trato gastrointestinal (TGI). Como cada 

bactéria possui em média 2.000 genes por espécie, estima-se um total de 2.000.000 genes bacterianos, o 

que representa mais de 100 vezes o número comumente estimado de, aproximadamente, 20.000 genes 

humanos (Turnbaungh et al., 2007). 

Esta afirmação é concordante com o tamanho real dos catálogos de genes microbianos encontrados 

por MetaHIT (Metagenomics of the Human Intestinal Tract) e o Human Microbiome Project, dentre outros 

(Qin et al., 2010; Huttenhower et al., 2012; Gilbert, 2018; Proctor et al., 2019). Portanto, o microbioma contém 

muito mais genes do que o genoma do hospedeiro humano e sua composição muda com o tempo dentro de 

um mesmo indivíduo (Gilbert et al., 2016; Proctor et al., 2019). O microbioma associado à genética do 

hospedeiro resulta no que foi denominado de “super-organismo” (Turnbaugh et al., 2006). 

Esforços internacionais foram realizados para identificar e estabelecer relações entre o 

microbioma humano e os estados de saúde e doença. Os primeiros estudos com a tecnologia de 

sequenciamento do gene 16S de RNA ribossomal (rRNA) foram desenvolvidos por Ruth Ley, Peter 

Turnbaugh, Samuel Klein e Jeffrey Gordon (Ley et al., 2006). Em 2007 foi lançado, pelo Instituto Nacional de 

Saúde Norte Americano (NIH), o Projeto Microbioma Humano (HMP) (Huttenhower et al., 2012). Logo em 

seguida, no ano de 2008, a Comissão Européia deu início ao MetaHit (Qin et al., 2010).  

Ao final desta fase, descobriu-se que a composição taxonômica do microbioma por si só pode não 

ser uma boa correlação com o fenótipo do hospedeiro, mas que a função molecular do microbioma tende a 

prever melhor esta questão. Uma nova fase de estudos foi realizada pelo HMP Integrativo (iHMP ou HMP2), 

projetada para explorar a interação entre hospedeiro-microbioma ao longo de um determinado tempo, 

incluindo a imunidade, metabolismo e atividade molecular dinâmica. Três grandes estudos foram 

desenvolvidos nesta abordagem: gravidez e parto pré-termo; doença inflamatória intestinal (DII) e 

estressores que afetam indivíduos com pré-diabetes. Cada um destes estudos possui resultados 

riquíssimos, pois associou metagenômica por shotgun, metabolômica e imunoprofiling que capturaram 

propriedades hospedeiras e microbianas ligadas à doença. Esta fase alcançou seu estágio de conclusão 

em 2019 (Proctor et al., 2019).  
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Por serem a vanguarda, os resultados obtidos nestas populações foram utilizados como referência 

para os estudos que se seguiram. Grande parte destes trabalhos foram realizados com a população 

ocidentalizada (países ocidentais, educados, industrializados, ricos e democráticos) que geralmente 

representam a população urbana. 

Impulsionados por este movimento, outros estudos foram desenvolvidos em populações mais 

diversas, como o International Human Microbiome Consortium (Internacional), MetaGenoPolis e MicroObes 

(França), The Australian Jumpstart Human Microbiome Project (Austrália), Canadian Human Microbiome 

Initiative (Canadá), Human Gut Microbiome and Infections (China), DAFF/HRB Elderly Gut Metagenomics 

Project ELDERMET (Irlanda), Human Metagenome Consortium (Japão), além de estudos com gêmeos: 

Korean Microbiome Diversity Using Korean Twin Cohort Project (Coréia) (Moossavi, 2014;  Xie et al., 2016), 

dentre outros. 

Cada vez mais iniciativas têm sido tomadas para a caracterização do microbioma humano em 

diversas populações étnicas, com o crescimento da coleta de dados e descrição das estruturas do 

microbioma em diversas populações não-americanas ou não-ocidentais. Esses estudos mostraram 

variações significativas na composição do microbioma em indivíduos saudáveis de diferentes etnias. Ficou 

evidente que, o nível de ocidentalização de cada população estudada e o modo de vida característicos 

impactam a diversidade e taxonomia do microbioma intestinal (Jha et al., 2018; Vangay et al., 2018; 

Fragiadakis et al., 2018; Sonnenburg & Sonnenburg, 2019). 

Nas observações de populações urbanas e industriais, na composição do microbioma intestinal 

humano, mais de 90% de todos os tipos filogenéticos de bactérias colônicas pertencem a apenas 4 das 70 

divisões filotípicas conhecidas no domínio Bacteria: os Firmicutes e os Bacteroidetes, seguidos pelos filos 

Proteobacteria e Actinobacteria (TurnbaugH et al., 2007; Qin et al., 2010; Huttenhower et al., 2012). 

O Projeto Microbioma Humano encontrou uma estimativa de 81-99% dos gêneros bacterianos, 

famílias de enzimas e configurações da comunidade ocupadas pelo microbioma ocidental saudável. Quando 

comparados os indivíduos, viu-se que as vias metabólicas foram estáveis entre os indivíduos, apesar da 

variação na estrutura da comunidade (taxa), e a origem étnica provou ser uma das mais fortes associações 

(tanto para as vias, como para micro-organismos) (Huttenhower et al., 2012). Observou-se que a função 

metabólica variou menos do que a composição taxonômica (Huttenhower et al., 2012; Lloyd-Price et al., 

2017).  
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Ao comparar o microbioma intestinal humano de populações remotas de caçadores-coletores 

(Papua Nova Guiné, Peru e Tanzânia) com populações urbanas (Reino Unido e EUA), observou-se redução 

dos gêneros de bactérias nas populações urbanas, de 17 para 14 gêneros (Gupta et al., 2017).  

Gupta et al. (2017) propuseram um mapa que evidencia as diferentes estruturas já identificadas do 

microbioma intestinal humano nas populações ocidentais e nas não-ocidentais, como mostrado na Figura 

1. 

 

Figura 1 – Taxa enriquecido em vários nichos do corpo humano em diversas populações ao redor do mundo. 
Legenda: Cor da caixa: habitat corporal (GIT – trato gastrointestinal, Skin – pele, UGT – trato uro-genital, 
Oral cavity – cavidade oral); Cor no mapa: porcentagem de urbanização de países (http://www.unicef.org/), 
sendo que cores verdes indicam baixo percentual e cores avermelhadas alto percentual de urbanização. 
Seta para cima: abundância dominante de filo/gênero em comparação com a respectiva população. Seta 
para baixo: Baixas abundâncias de Filo/Gênero/família em comparação com a respectiva população; * e # 
comparações entre países específicos. Fonte: Gupta et al. (2017). 
 

A formação da estrutura do microbioma intestinal humano é complexa. Cada pessoa pode ser vista 

como uma “ilha” de habitat ocupada por associações microbianas formadas pelos processos fundamentais 
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da ecologia da comunidade: dispersão, diversificação local, seleção ambiental e deriva ecológica (Costello 

et al., 2012). 

A dispersão é o movimento dos organismos que compõem o microbioma tendo impacto significativo 

no tamanho relativo de cada subpopulação. A própria dispersão acaba influenciando na diversificação local, 

de maneira que cada estrutura pode ter seu próprio padrão de associações microbianas, o que permite que 

existam processos de seleção ambiental moldando estas associações a depender de quão benéficas ou não 

elas se traduzem diante dos fatores intrínsecos e extrínsecos a que o indivíduo está exposto. Mudanças 

nestes fatores podem levar à deriva ecológica, onde a variabilidade pode ser drasticamente diminuída 

devido à seleção ambiental e alguns micro-organismos podem tornar-se preponderantes enquanto outros 

desaparecem. A densidade e o arranjo espacial das manchas1 de habitats hospedeiros têm sido altamente 

dinâmicos ao longo da história humana, como resultado da migração humana, urbanização, mudanças na 

estrutura de vida familiar, viagens aéreas e outros fatores (Costello et al., 2012). 

A teoria da montagem da comunidade e a da metacomunidade fornecem uma estrutura, para a 

compreensão da dinâmica ecológica do microbioma humano, como a variabilidade da composição dentro e 

entre os hospedeiros. Pode-se pensar em três cenários principais de montagem do microbioma humano: 

a) a montagem em habitats anteriormente desocupados, representado pelo desenvolvimento em bebês; b) 

montagem após perturbação, representado pela recuperação de antibióticos; e c) montagem no contexto 

de espécies invasoras, representado pela invasão por patógenos (Costello et al., 2012). 

É fundamental compreender que os fatores que moldam as inter-relações entre a microbiota, o 

hospedeiro e o ambiente são diversos. Uma proposta interessante foi apresentada por Schmidt e 

colaboradores (2018) e está demonstrada na Figura 2.  

A composição taxonômica (Figura 3) do microbioma intestinal varia muito entre os indivíduos, 

devido a fatores intrínsecos e extrínsecos do microbioma. Os fatores intrínsecos do microbioma dependem 

do estado do microbioma após a maturação no indivíduo, e se retroalimentam através da interação dos 

táxons. Já os fatores extrínsecos ao microbioma referem-se às diversas influências ambientais que 

interagem com o microbioma intestinal, como: (1) o ambiente de forma geral (cepas regionais ou 

transmissão vertical), (2) os fatores extrínsecos do hospedeiro (estilo de vida) e (3) os fatores intrínsecos 

do hospedeiro (genética do hospedeiro) (Schmidt et al., 2018). 

                                                      
1 Manchas de habitats faz parte da teoria das metacomunidades, compreendido como áreas espacialmente distintas de habitat 
adequado, cercado por uma matriz de habitat inadequado (COSTELLO et al., 2012). 
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Figura 2 – Representação dos fatores que contribuem para a definição da composição do microbioma 

intestinal humano. Fonte: Adaptada de Schmidt, Raes e Bork (2018). 

 

O grau onde o microbioma é moldado por cada um desses fatores permanece em discussão. Não 

está claro qual fator desempenha papel dominante na formação do microbioma (natureza ou nutrição, 

genética do hospedeiro ou seu ambiente, tradições ou estilo de vida). Jha et al. (2018), destacam a 

dificuldade em separar as contribuições dos fatores genéticos e geográficos humanos das contribuições 

do estilo de vida. 

Após estes anos de pesquisas, algumas relações já ficaram bem definidas: a) cada ser humano 

parece carregar seu próprio conjunto, amplamente individual, de cepas microbianas, b) adquiridas no início 

da vida, c) diferem entre ambientes e populações, d) podem persistir por anos, e) passar por transições 

relativamente rápidas (Proctor et al., 2019).  
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Figura 3 – Classificação taxonômica desde Reino até Cepas. 

 

2. DIFERENÇAS NO MICROBIOMA INTESTINAL HUMANO DAS POPULAÇÕES TRADICIONAIS E 

URBANAS (INDUSTRIALIZADAS) 

 

Quando se reflete sobre os fatores ambientais que moldam o microbioma humano é necessário 

lembrar que, embora grande parte da história da humanidade foi gasta forrageando nas florestas, o 

advento da agricultura, há aproximadamente 10.000 anos, e a industrialização, há aproximadamente 250 

anos, marcaram grandes mudanças no estilo de vida humano (Jha et al., 2018).   

A partir do século XIX, e acelerando, no século XX houve mudanças importantes na ecologia humana, 

como acesso à água mais limpa, famílias menores, aumento no número de cesarianas e no uso de 

antibióticos pré-termo, redução da amamentação e uso generalizado de antibióticos, principalmente em 

crianças (Blaser & Falkow, 2009; Blaser, 2018).   

O ambiente urbano de alta densidade, historicamente, abrigou apenas uma fração de todas as 

pessoas, com a maioria vivendo em áreas rurais ou pequenas aldeias. Nas últimas duas décadas, a situação 

inverteu-se: 55% da população mundial agora vive em áreas urbanas (Danko et al., 2021). 

Como o processo de industrialização não atingiu o mundo da mesma forma, coexistem, em um 

mesmo tempo, estilos de vida e formas de subsistência extremamente diferentes. Neste sentido, a 

localização geográfica é um dos fatores relacionados ao ambiente que se mostra importante nas análises 
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do microbioma. Uma vez que dieta, saneamento e acesso a cuidados médicos estão frequentemente 

associados às características geográficas e culturais, que diferenciam as populações em comparação, e 

confundem as variáveis do estilo de vida (Jha et al., 2018). Desta forma, a influência entre os fatores 

ambientais e os fatores extrínsecos do hospedeiro, podem ser associados e trazerem confusão às análises. 

Além disso, a geografia torna-se importante a partir da compreensão de que representa também 

um conjunto de fatores genéticos, além dos ambientais e culturais dos indivíduos que habitam determinado 

local (Gupta et al., 2017).  

 

 

Figura 4 – Transição gradual na composição do microbioma intestinal a partir de mudanças na estratégia 
de subsistência do hospedeiro. A. Partindo de uma população remota caracterizada principalmente pela 
coleta de alimentos, caça, contato com a natureza em sua forma selvagem. B. População de fazendeiros 
tradicionais ou pescadores tradicionais que utilizam também a agricultura de subsistência. C. População 
urbana industrializada ocidental. 
Fonte: Adaptada de Gupta et al. (2017). 
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Com base nas diferenças do microbioma intestinal humano, entre os povos caracterizados como 

caçadores-coletores e a população ocidentalizada, é possível estabelecer uma relação de transição, como 

pode-se observar na Figura 4. Estas diferenças foram atribuídas, principalmente, à questão alimentar e ao 

ambiente, mas também ao uso de medicamentos (Gupta et al., 2017). 

O microbioma intestinal das populações de caçadores-coletores possui maior prevalência de 

algumas famílias de bactérias, como Prevotella, Succinivibrionaceae, Paraprevotellaceae, Proteobacteria, 

Spirochaetes, Clostridiales, Ruminobacter, entre outros, e possuem reduzidas abundâncias de 

Bacteroidales e Lachnospiraceae. Enquanto o microbioma das comunidades urbanas é, frequentemente, 

enriquecido em Bacteroides, Bifidobacterium, Verrucomicrobia e Firmicutes (Gupta et al., 2017; Fragiadakis 

et al., 2018). 

Nos estudos realizados por Fragiadakis et al. (2018), com uma população de caçadores-coletores 

da Tanzânia, foram comparadas a abundância relativa da família de bactérias intestinais Prevotellaceae 

dos Hadza com outras populações de caçadores-coletores (Venezuela e Malawi), e ainda com uma amostra 

urbana da população dos EUA. Foi possível verificar que esta família de bactérias manteve-se elevada nas 

populações tradicionais. Embora, diferenças entre as microbiotas de populações industrializadas e 

tradicionais possam ser esperadas, a conservação de níveis mais elevados de Prevotellaceae e outros 

15mberb em populações tradicionais, geograficamente separadas, sugere que esses organismos evoluíram 

bem adaptados ao hospedeiro humano. A associação desses micro-organismos com o estilo de vida que 

definiu os humanos durante grande parte de sua existência, como espécie, sugere que as funções 

associadas a esses 15mberb podem ter moldado a biologia humana, e parece ter se perdido com a 

industrialização. 

Uma observação interessante, é que a sazonalidade pode modular o microbioma intestinal humano. 

Na população de Hadzas houve variação da família de Prevotellaceae durante os períodos de chuva e seca, 

reduzindo significativamente sua presença durante a estação molhada. Portanto, estas bactérias 

mostraram-se voláteis em sua abundância na mudança sazonal. Nesta sazonalidade, a coleta de frutas 

silvestres e o consumo de mel, são mais frequentes durante a estação chuvosa, enquanto a caça tem mais 

sucesso durante a seca. O consumo de tubérculos, ricos em fibras, e baobá ocorre o ano todo (Smits et al., 

2017).  
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Essa descoberta indica que a volatilidade da abundância pode servir como um marcador para os 

micro-organismos que são vulneráveis à erradicação, por meio de várias perturbações, incluindo aquelas 

associadas à modernização. A partir desta observação, foi sugerida uma referência aos táxons que se 

perderam ou se tornaram raros no ecossistema intestinal industrializado, denominados, então, de táxons 

VANISH (Voláteis e/ou Associados Negativamente às Sociedades Industrializadas de Humanos). Esta 

classificação refere-se, especificamente, às famílias Prevotellaceae, Succinivibrionaceae, 

Paraprevotellaceae e Spirochaetaceae (Smits et al., 2017; Fragiadakis et al., 2018; Blaser, 2018). 

Para identificar as possíveis influências do ambiente de caça e coleta no microbioma dos povos 

caçadores-coletores da Tanzânia, relacionados às famílias de bactérias voláteis, foi realizada uma 

investigação entre os Hadza, por Fragiadakis et al. (2018). Os Hadza consomem dieta composta 

principalmente de tubérculos, baobá, frutas vermelhas, mel e carne de caça. As análises foram realizadas 

na época das secas, com coletas intestinais e das mãos dos caçadores-coletores e, também, das amostras 

de mel, fezes, pelo e esfregaços estomacais dos animais caçados. Os animais coletados foram dik-dik 

(Madoqua sp.), kudu menor (Tragelaphus 16mberbes), impala (Aepyceros sp.), hyrax (Heterohyrax brucei), 

zebra (Equus sp.), vaca (Bos tauras) e macaco-vervet (Chlorocebus pygerythrus). As bactérias VANISH 

foram identificadas com mais frequência nas fezes dos animais, podendo representar um reservatório 

ambiental para as bactérias das famílias Prevotellaceae, Paraprevotellaceae, Succinivibrionaceae e 

Spirochaetaceae (Fragiadakis et al., 2018). 

A água disponível na época da seca na Tanzânia na região dos Hadza também foi analisada. 

Coletadas de poço, riacho e leito de rio seco as amostras variavam de composição, mas possuíam altos 

níveis de Prevotellaceae, em torno de 10% de Spirochaetaceae e baixos níveis de Paraprevotellaceae 

(Fragiadakis et al., 2018).   

Durante a maior parte da existência humana foram consumidos alimentos e água carregados de 

micro-organismos, muitos deles causadores de doenças, mas que faziam parte da exposição ambiental 

humana. A mudança recente para o consumo de alimentos e água, amplamente esterilizados, 

provavelmente também influenciou a microbiota (Sonnenburg & Sonnenburg, 2019). 

Na análise ambiental, a água mostra-se uma importante questão a ser considerada, já que uma das 

principais características da sociedade industrializada é a água sanitizada, onde diversos compostos 

químicos são utilizados para eliminar fontes de micro-organismos. Os compostos químicos residuais 

podem exercer influência e moldar o microbioma intestinal humano. 



ISBN 978-65-998418-0-4  - AGOSTO/2022                                                                 17 

 

C
A

P
ÍT

U
LO

 1
 -

 M
ic

ro
b

io
m

a
 i
n

te
s
ti

n
a
l 

h
u

m
a

n
o

 e
 a

s
 i
n

fl
u

ê
n

ci
a

s
 d

o
 m

o
d

o
 d

e
 v

id
a

 

Ainda na população de caçadores-coletores da Tanzânia, foi realizado outro estudo no 

acampamento Ukamako. Os indivíduos deste acampamento consumiam principalmente baobá, raízes, 

frutos silvestres e mel. O estudo controlado baseou-se na mudança alimentar, com a oferta de milho 

debulhado não moído no dia zero (“Dia 0”). Nos dias seguintes, o milho foi consumido no café da manhã, 

almoço e jantar. Foram analisadas amostras fecais nos dias anteriores (4 e 2 dias antes) e posteriores (2 

e 4 dias depois) à chegada do milho para doze indivíduos; oito desses indivíduos foram amostrados em 

todos os cinco dias sequenciais (-4, -2, 0, 2, 4) antes e durante o consumo do milho. A análise das distâncias 

Unifrac não ponderadas revelou uma mudança no primeiro componente principal nas 24 h e 48 h após o 

consumo do milho, em relação aos dias anteriores ao consumo do milho, na maioria dos indivíduos. Estes 

dados sugerem que, mudanças na dieta produzem alterações rápidas na microbiota do acampamento 

Ukamako (Fragiadakis et al., 2018).  

Os estudos de migração são muito interessantes para registrar a transição no microbioma 

intestinal. A imigração tem sido fundamental para a humanidade, uma vez que a espécie humana espalhou-

se pelo mundo. A imigração moderna pode resultar na assimilação cultural, incluindo a adoção de novas 

dietas, estilo de vida e práticas médicas, como pode ser observado na Figura 5 (Sonnenburg & Sonnenburg, 

2018).  

Figura 5 – Efeitos da emigração para os EUA na microbiota intestinal de indivíduos do sudeste 

da Ásia. Fonte: Sonnenburg e Sonnenburg (2018). 
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Estudo realizado por Vangay et al. (2018), objetivou verificar as mudanças ocorridas em decorrência 

da imigração de regiões mais remotas, e com características primitivas, para regiões ocidentais. 

Realizaram-se estudos relacionando a imigração humana da Tailândia para os Estados Unidos da América 

(EUA) e o impacto na mudança no perfil do microbioma intestinal. Recrutaram-se mulheres saudáveis 

nativas e residentes na Tailândia, nativas da Tailândia que migraram para os EUA, e descendentes de 

imigrantes nascidos nos EUA. Estes três grupos foram comparados com mulheres nativas norte 

americanas, saudáveis, com ascendência europeia, cujos pais e avós nasceram nos EUA. 

Entre os registros alimentares dos nativos tailandeses e as gerações nascidas nos EUA, houve um 

aumento na variedade dos alimentos consumidos. Na composição do microbioma intestinal através de 

sequenciamento do gene 16S rRNA, foi identificado haver diferenças entre os microbiomas intestinais das 

populações nativas tailandesas para as norte-americanas. A maior diferença no microbioma intestinal 

ocorreu na comparação entre a primeira geração de imigrantes nascidos nos EUA com os nativos 

tailandeses. A diversidade e riqueza microbiana foram maiores nos nativos tailandeses e reduziram a cada 

geração nos EUA. Nos grupos, cujos indivíduos apresentaram-se obesos, também foi verificada uma menor 

diversidade filogenética, independente do grupo ao qual pertenciam. Houve redução de algumas espécies 

de bactérias na primeira geração, como no caso de Faecalibacterium prausnitzii, e de algumas do gênero 

Prevotella. O gênero Bacteroides associado aos indivíduos ocidentais, substituiu a redução do gênero 

Prevotella ao longo das gerações dos imigrantes nos EUA. Esta mudança foi observada em todos os 

imigrantes, e também nos que haviam recém-chegado aos EUA, e que formaram uma coorte longitudinal 

de estudo. A quantidade de cepas diferentes pertencentes a cada gênero também foi mais variada quanto 

mais abundante o gênero (Vangay et al., 2018). 

Quanto ao perfil funcional do microbioma, nos nativos tailandeses, havia enriquecimento de vias de 

degradação de carboidratos mais complexos; já nos imigrantes, enriquecimento para a degradação de 

glicose/xilose/glicerol/sacarose, potencialmente relacionados ao aumento de consumo de alimentos 

açucarados. Considera-se que a perda de glicosídeos hidrolases pode estar associada à perda de fontes 

de fibra alimentar. As fibras promovem a persistência dos organismos que abrigam as enzimas. Esta 

redução esteve associada à redução nas espécies de Prevotella copri que possuíam as hidrolases 

relacionadas. Entretanto, a dieta explicou apenas 16,8% da variação total na análise de componentes 

principais (Vangay et al., 2018). Esses resultados provavelmente refletem o impacto de outros fatores 

associados ao estilo de vida industrializado sobre a microbiota (Sonnenburg & Sonnenburg, 2018). 
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Portanto, a migração populacional, de indivíduos de regiões com características não-

ocidentalizadas para regiões com características ocidentalizadas, pode modificar o perfil do microbioma 

intestinal dos imigrantes, tendendo para um perfil mais ocidentalizado. Estas mudanças ocorrem desde 

curtos períodos após a chegada sendo ampliadas para níveis mais profundos da estrutura do microbioma 

com o passar do tempo e das gerações. Estas mudanças alteram não somente o perfil taxonômico, mas 

também o perfil funcional do microbioma, como a redução do perfil relacionado ao processamento de 

fibras, por exemplo (Vangay et al., 2018; Sonnenburg & Sonnenburg, 2018). Os autores relacionam estas 

mudanças observadas com o modelo proposto por Blaser e Falkow (2009) de desaparecimento de 

microbiota humana pelas grandes mudanças trazidas pelo progresso social e da medicina.  

Outro estudo interessante que verificou este modelo de transição do microbioma intestinal, foi o 

realizado por Jha et al. (2018) onde se caracterizou a composição bacteriana das fezes de quatro 

populações do Himalaia, no Nepal. Estas foram comparadas com uma população americana com 

ascendência europeia. Os grupos do Himalaia levaram estilos de vida de caça-coleta seminômades até a 

transição para vários níveis de dependência agrícola.  

Os Tharu começaram a cultivar alimentos há 250-300 anos, os Raute e os Raji possuíam estilo de 

vida misto (começaram a cultivar alimentos há 30 e 40 anos, respectivamente, mas ainda eram coletores) 

e os Chepang mantiveram aspectos de estilo de vida de caçadores-coletores, mas já produziam cultivos de 

subsistência (Jha et al., 2018). 

Os resultados indicaram que os indivíduos Chepang possuíam um microbioma intestinal 

relacionado à elevada abundância de táxons de populações de caçadores-coletores. Os Tharu 

assemelham-se ao microbioma da população industrializada devido à mudança para o estilo de vida com 

dependência agrícola. Os Raute e os Raji, que fizeram a transição há menos tempo, possuem um padrão de 

microbiota intermediário entre os agricultores e os tradicionais (Jha et al., 2018). 

Este estudo é interessante devido à semelhança genética compartilhada entre as populações 

estudadas e o compartilhamento da mesma região geográfica. A comparação dessas populações 

tradicionais do Himalaia com americanos industrializados mostrou que todas as quatro populações do 

Himalaia exibiram distâncias muito maiores dos americanos do que quando comparadas umas às outras. 

Os Chepang eram os mais distantes dos americanos, seguidos pelos Raute, enquanto os Raji e os Tharu 

eram igualmente próximos dos americanos (Jha et al., 2018). 
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As populações do Himalaia foram caracterizadas por maior abundância de Proteobacteria, 

enquanto as abundâncias de Actinobacteria, Firmicutes e Verrucomicrobia foram maiores nos americanos 

ocidentais, intermediárias nos fazendeiros (Tharu, Raji e Raute) e menores nas forrageadoras Chepang. 

Níveis mais altos de Proteobacteria e níveis mais baixos de Actinobacteria e Verrucomicrobia são 

características comuns de muitos microbiomas intestinais humanos tradicionais em todo o mundo. 

Chepang foram enriquecidas com Ruminobacter, Campylobacter e Treponema em relação aos agricultores 

Tharu (Jha et al., 2018).  

No filo dos Bacteroidetes as comunidades rurais do Himalaia foram enriquecidas em Prevotella, 

Alloprevotella e Anaerophaga e significativamente esgotadas em Bacteroides, Alistipes, Butyricimonas, 

Odoribacter e Barnesiella. Os americanos mostraram maiores abundâncias de Bifidobacterium 

(Actinobacteria) e Akkermansia (Verrucomicrobia), ambas extremamente baixas nas forrageadoras 

Chepang e intermediárias nos fazendeiros Tharu. Abundâncias elevadas de Treponema e Prevotella com 

redução de Bacteroides e Bifidobacterium é uma característica dos microbiomas intestinais de 

comunidades forrageiras (Jha et al., 2018). 

Com as populações do Himalaia, os autores queriam determinar se as redes microbianas também 

estavam associadas aos diferentes estilos de vida. Foram calculadas as correlações entre todos os pares 

de gêneros intestinais usando SparCC, que revelou sete grupos de coabundância bacteriana (CAG). Os 

gêneros dominantes que definiram estes CAGs foram Ruminococcus, Bacteroides, Roseburia, 

Escheria/Shigella, Suturella, Prevotella e Dialister. O CAG dominado por Prevotella foi mais proeminente 

nas populações mais tradicionais (Chepang e Raute), enquanto os membros do CAG dominados por 

Bacteroides são elevados no Raji e Tharu. Por outro lado, o intestino americano é altamente empobrecido 

do Prevotella CAG sendo dominado pelo CAG Bacteroides. Esta graduação pode ser observada na Figura 6, 

onde as forrageadoras Chepang apresentam proporção elevada do CAG magenta, dominado por Prevotella, 

Succinivibrio, Ruminobacter e Treponema. Este CAG diminui nos agricultores Raute, Raji e Tharu com 

aumento simultâneo no CAG azul, dominado por Bacteroides, Faecalibacterium e Bifidobacterium. O 

intestino americano é dominado pelo CAG azul e altamente empobrecido do CAG magenta (Jha et al., 2018).  
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Figura 6 – Proporções dos diferentes CAGs conforme o estilo de vida. 

 

Estudo recente e inovador, realizado por Wibowo et al. (2021), reconstruiu genomas microbianos 

humanos a partir de fezes de indivíduos paleolíticos (paleofezes). Então, 8 amostras de paleofezes foram 

comparadas com amostras de populações atuais não industriais (22 do Mexico, 174 de Fiji, 36 do Peru, 112 

de Madagascar e 27 da Tanzânia), e amostras de populações atuais industriais (147 dos EUA do HMP, 22 dos 

EUA, 109 da Dinamarca e 140 da Espanha). A composição taxonômica das paleofezes foi mais semelhante 

com as amostras não industriais do que com as industriais. Nenhum dos filos foi significativamente 

diferente entre as paleofezes e as amostras não industriais. Em contraste, Bacteroidetes e Verrucomicrobia 

estiveram enriquecidos nas amostras industriais em comparação com as paleofezes e as amostras não 

industriais. Firmicutes, Proteobacteria e Spirochaetes estiveram significativamente menos abundantes nas 

amostras industriais em relação às paleofezes e nas amostras não industriais. No nível familiar, os 

membros dos táxons VANISH foram significativamente enriquecidos nas amostras de paleofezes em 

relação às amostras industriais. Em contraste, os membros das famílias da taxa de BloSSUM 

(florescimento/selecionados em sociedades de urbanização e modernização) estiveram mais abundantes 

nas amostras industriais em comparação com as amostras não industriais e as amostras de paleofezes, 

como as Bacteroidaceae e Verrucomicrobiaceae. Em comparação com as amostras não industriais, apenas 

Spirochaetaceae é enriquecido nas paleofezes (Wibowo et al., 2021). 

A análise de componentes principais, ao nível de espécie, mostra que as amostras de paleofezes 

agrupam-se com as amostras não industriais, e são distintas das amostras industriais. As espécies 

enriquecidas nas amostras industriais, em relação às paleofezes e às não industriais, incluem Akkermansia 

muciniphila e membros dos gêneros Alistipes e Bacteroides. Por outro lado, Ruminococcus 

champanellensis e membros do gênero Enterococcus são enriquecidos nas paleofezes em comparação 

com as amostras não industriais e industriais. A espécie Treponema succinifaciens é enriquecida tanto nas 
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paleofezes quanto nas amostras não industriais em relação às amostras industriais. Treponema 

succinifaciens e, de forma geral, o filo Spirochaetes foram propostos como VANISH (Wibowo et al., 2021). 

Foi construída uma árvore filogenética para os genomas bacterianos do intestino filtrado de alto 

dano e 4.930 genomas de referência, representativos do microbioma humano. Os resultados indicam que 

os genomas antigos abrangem muitos filos associados ao microbioma intestinal humano, incluindo 

Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria e Actinobacteria. Árvores filogenéticas, para Prevotella e 

Ruminococcus, mostram que os genomas antigos não se agrupam intimamente com os genomas de 

referência atuais. Esses resultados suportam que o microbioma intestinal humano industrial divergiu de 

seu estado ancestral (Wibowo et al., 2021). 

Uma das marcas da influência da dieta industrializada no microbioma intestinal é o muco do 

hospedeiro, que serve como fonte alimentar de reserva para os micro-organismos intestinais quando a 

fibra dietética é limitada. A seleção de bactérias que utilizam muco em populações industrializadas é 

evidente no enriquecimento de Akkermansia muciniphila (filo Verrucomicrobia), que foi encontrada em uma 

comparação mundial de microbiomas industrializados e não industrializados (Sonnenburg & Sonnenburg, 

2019). 

Na população brasileira, alguns estudos foram realizados para caracterizar as diferenças entre os 

indivíduos com características mais tradicionais ou em transição para um ambiente industrializado.  

Os Yanomami são o maior grupo indígena semi-isolado da Amazônia a manter práticas tradicionais 

de subsistência baseadas na caça, pesca, coleta e roça. As principais diferenças entre o microbioma 

intestinal desses grupos são que os indivíduos caçadores-coletores/agricultores rurais abrigam um 

microbioma intestinal mais diverso, com níveis mais elevados de bactérias degradadoras de fibras e táxons 

que estão esgotados nas populações urbanas industrializadas. Possuem dieta pobre em gordura e sal e 

rica em frutas, fibras e animais silvestres (Conteville et al., 2019).  

A alimentação deste povo é caracterizada pelo consumo de sementes, raízes e seus derivados, 

frutos da floresta (mel, raízes, frutos de palmeiras), caça (cobras, porcos selvagens, macacos, veados, 

onças, insetos, larvas) e pesca (peixe, caranguejos). A água potável é captada diretamente de poços e 

riachos desprotegidos. Consomem bebidas alcoólicas elaboradas por eles mesmos e, desde a infância, 

possuem o hábito de manter na boca tabaco enrolado em cinzas. Mas já há a introdução de alimentos 

industrializados, como arroz e feijão, e o uso de alguns medicamentos da medicina moderna que podem 

influenciar na composição do microbioma intestinal desta população (Alencar, 2017; Conteville et al., 2019). 
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Alencar (2017) realizou estudo de caracterização taxonômica do microbioma bacteriano intestinal 

de indígenas Yanomami na Amazônia brasileira, nos estados de Roraima e Amazonas, e comparou com a 

de indivíduos não-Yanomami moradores da cidade de Manaus, no Amazonas. Utilizando sequenciamento 

para a região 16S do rRNA.  

Verificou-se, ao nível de filo, maior abundância relativa de Bacteroidetes, seguida pela de 

Firmicutes nos indígenas Yanomami em todas as idades. Nos indivíduos não-Yanomami urbanos houve 

maior abundância destes mesmos filos em bebês, crianças e adultos, mas em idosos esta distribuição se 

inverteu. Na análise dos gêneros presentes no microbioma identificaram 71 gêneros, sendo 6 destes 

exclusivos para os Yanomami (Pluralibacter, Exiguobacterium, Rhodococcus, Peptostreptococcus, 

Succinivibrio e Treponema) e 5 para indivíduos urbanos de Manaus (Turicibacter, Mitsuokella, 

Pseudoflavonifractor, Parasutterella e Megamonas), portanto, 60 foram compartilhados. 

Houve maior abundância relativa do gênero Prevotella, Lactobacillus e Bl autia na população 

indígena Yanomami quando comparada com indivíduos não-Yanomami urbanos, cuja maior abundância foi 

do gênero Bacteroides em todas as idades. Verificou-se maior diversidade alfa para a população indígena 

analisada em todas as faixas etárias. Esta relação indica que a população indígena Yanomami ainda 

apresenta características de microbioma intestinal dos povos caçadores-coletores.  

Em estudo realizado por Conteville, Oliveira-Ferreira e Vicente (2019), o microbioma intestinal dos 

povos indígenas Yanomami, que vivem na Floresta Amazônica brasileira, foi comparado com os que vivem 

na Venezuela, com os povos Matses da Amazônia Peruana, com os Tunapuco do planalto andino e com um 

grupo urbano-industrializado dos Estados Unidos (HMP). Foi utilizada a tecnologia de whole genome 

sequencing shotgun (WGS). Entre os povos tradicionais Yanomami brasileiros e venezuelanos houve 

diferenças na funcionalidade do microbioma. Os pesquisadores sugeriram que, apesar de compartilhar o 

estilo de vida e a herança genética, as diferenças poderiam ser reflexo da diversidade ambiental e sazonal 

dos nichos explorados por cada população entre os Yanomami brasileiros e venezuelanos. Foi possível 

identificar que o valor da diversidade alfa2 para os povos tradicionais é maior que o da população urbana 

industrializada. Em relação à diversidade beta2, os indivíduos Yanomami e os demais povos tradicionais 

                                                      
2 Diversidade alfa e beta são medidas ecológicas que descrevem as propriedades gerais da comunidade analisada, além de 
permitir a comparação entre as diferentes amostras relacionadas a gradientes bióticos, abióticos, perturbações, produtividade, 
área e heterogeneidade de recursos. A diversidade alfa combina dois aspectos distintos, a riqueza e a uniformidade (HUGHES, 
2001). Já a beta diversidade revela quão similares ou quão diferentes são as amostras analisadas, é uma medida de distâncias 
(TANG et al., 2016). 
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possuem maior variação interpessoal quando comparados aos da população urbana. Mas de forma geral, 

o perfil do microbioma intestinal é compartilhado entre os povos tradicionais sul-americanos e africanos, 

já estudados na literatura científica e descritos neste trabalho. 

Quando comparados os perfis taxonômicos dos grupos tradicionais e urbano, observou-se uma 

diferença nítida ao nível de filo, sendo que os tradicionais Yanomamis, Matses e Tunapuco obtiveram maior 

abundância relativa de Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidetes e Spirochaetes, sendo que o grupo urbano 

se caracterizou principalmente por Bacteroidetes. Nos Yanomamis brasileiros e venezuelanos o filo 

Proteobacteria foi o mais prevalente. A distribuição de gêneros nos grupos tradicionais se deu de formas 

distintas, não havendo homogeneidade entre os povos. Os gêneros Treponema e Brachyspira (filo 

Spirochaetes) foram identificados em Yanomamis brasileiros e venezuelanos, assim como nos demais 

grupos tradicionais, mas não no grupo urbano. Os padrões taxonômicos gerais, observados no microbioma 

intestinal dos grupos tradicionais da América do Sul, se assemelham aos perfis do microbioma intestinal 

de grupos tradicionais da África Ocidental, Central e Oriental, embora cada um deles tenha características 

únicas. Apesar de pertencerem a grupos étnicos distintos, vivem e exploram ecossistemas diferentes, 

mantêm um modo de subsistência tradicional e não têm acesso a alimentos processados e refinados 

diariamente. Por este motivo as autoras afirmam que o estilo de vida populacional é um dos principais 

determinantes da composição e diversidade do microbioma intestinal, sobrepondo-se aos antecedentes 

genéticos e à origem geográfica (Conteville et al., 2019). 

 

3. IMPACTO DA TRANSIÇÃO DO MICROBIOMA INTESTINAL 

 

A microbiota abrigada por humanos habitantes no mundo industrializado tem uma configuração 

não experimentada antes da revolução industrial. Nas cidades mais populosas, a urbanização, 

industrialização da alimentação, desenvolvimento tecnológico, práticas de higiene e saneamento, assim 

como as práticas médicas que perpassam gerações, limitaram a exposição aos micro-organismos 

patogênicos (Sonnenburg & Sonnenburg, 2019). 

Os avanços, visando melhorar a qualidade de vida e a longevidade, foram implementados na 

ausência da compreensão dos possíveis danos colaterais infligidos aos micro-organismos simbiontes, 

residentes no corpo humano ou da importância destes para a saúde. O resultado foram reconfigurações do 

ecossistema (Sonnenburg & Sonnenburg, 2019).  
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Neste contexto, a microbiota intestinal emergiu como um modulador crítico e indicador da saúde 

humana e de doenças (Schmidt et al., 2018). A nova relação simbiótica ou anfibiótica estabelecida pela 

sociedade moderna pode conectar a microbiota aos desfechos de doenças crônicas causadas pela 

inflamação. Notavelmente as doenças crônicas modernas se propagam com os fatores de estilo de vida 

conhecidos por alterar a microbiota. Embora os pesquisadores tenham descoberto os princípios básicos de 

como a microbiota influencia a saúde humana, há uma percepção crescente de que, à medida que o estilo 

de vida industrial se espalha globalmente, as mudanças na microbiota humana podem ser centrais para a 

disseminação do fator não-transmissível relacionado às doenças crônicas e que não podem ser facilmente 

revertidas (Sonnenburg & Sonnenburg, 2019).  

Embora muitas ligações associativas e causais tenham sido estabelecidas entre a microbiota e os 

resultados de saúde, os táxons microbianos, a funcionalidade e os estados metabólicos, protetores ou 

impulsionam o desenvolvimento de doenças, são mal compreendidos (Fragiadakis et al., 2018). Não está 

claro se as mudanças do microbioma causam a doença ou vice-versa, ou se o estado da doença e os efeitos 

do microbioma observados são causados por um terceiro fator (Schmidt et al., 2018). 

Ainda é preciso aprender a distinguir melhor entre simbiontes, patógenos e anfibiontes e avaliar se 

e quais micro-organismos ou vias metabólicas eliminar, deixar de lado ou restaurar. É necessário refletir 

se é sensato contemplar qualquer ação até que seja possível entender mais sobre os mesmos. Uma maior 

compreensão das características do genoma e da microbiota de um hospedeiro, e suas interações, levará 

a abordagens individualizadas para a prevenção e tratamento de doenças específicas. É uma fronteira 

científica. Olhar para as populações, em todo o mundo, que foram minimamente afetadas pela 

industrialização, pode servir como um modelo para identificar organismos críticos e funcionalidade perdida 

nas populações industrializadas (Blaser & Falkow, 2009; Fragiadakis et al., 2018). 

Entretanto, ainda não se sabe se a microbiota encontrada em populações tradicionais, que 

compartilha mais semelhanças com a dos antepassados, melhoraria a saúde dos indivíduos que vivem em 

uma sociedade industrializada. Se a perda ou redução de taxa de VANISH causa, ou contribui, para a carga 

crescente de doenças crônicas não-transmissíveis em humanos, ainda não foi determinada. Determinar a 

importância potencial da taxa VANISH para a biologia humana exigirá esforços para manter sua diversidade 

antes que ela seja perdida. Agir para minimizar a perda não intencional de biodiversidade é provavelmente 

uma estratégia sábia até que saibamos mais (Sonnenburg & Sonnenburg, 2019; Wibowo et al., 2021). 
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Sugere-se que uma dieta rica em alimentos integrais e pobre em alimentos processados, com o 

aumento da exposição a micro-organismos não patogênicos, por alimentos fermentados, possa ser 

benéfica para as populações industriais (Wastyk et al, 2021). Restaurar o consumo de micro-organismos 

não causadores de doenças pode amenizar doenças que são comuns entre as populações que consomem 

alimentos e água esterilizados, mas sem arriscar o aumento de doenças infecciosas ao reduzir os padrões 

de saneamento, por isso é necessária uma melhor compreensão de como as práticas higiênicas moldam 

nossa microbiota, e o impacto resultante na saúde humana (Sonnenburg & Sonnenburg, 2019). A aplicação 

criteriosa da teoria ecológica pode levar a melhores estratégias para restaurar e manter a microbiota e os 

serviços ecossistêmicos associados à saúde que ela fornece (Costello et al., 2012). 

Uma das maneiras indicadas para melhorar a composição do microbioma intestinal humano, 

mesmo em populações mais industrializadas é através do consumo de alimentos não processados ou 

minimamente processados e ricos em fibras. Mas um dos grandes desafios mundiais hoje é a 

conscientização em relação aos hábitos alimentares. Mesmo uma dieta baseada em plantas pode 

prejudicar a microbiota intestinal, se for rica em alimentos cultivados com pesticidas. 

Quando se faz reflexão sobre as origens ambientais das doenças humanas, fazemos referência à 

ciência da exposição. É necessário treinar o olhar a uma grande variedade de fatores de exposição (externa 

geral, externa específica, interna) e a ciência moderna tem utilizado ferramentas genômicas, como a 

toxicogenômica, para avançar neste sentido. A totalidade das exposições humanas, durante toda a vida, é 

denominado “expossoma”, do inglês, “exposome” (Olympio et al., 2019). 

O expossoma gastrointestinal representa a exposição luminal do intestino a fatores exógenos e 

endógenos no hospedeiro durante toda a vida.  Em resposta à exposição da mucosa dietética, a resiliência 

do microbioma pode ser desenvolvida. O grau de resiliência é a quantidade de estresse ou perturbação que 

um sistema pode tolerar às mudanças para um estado estável de equilíbrio. A diversidade de espécies 

microbianas é crucial para a manutenção da resiliência, uma vez que comunidades ricas em espécies 

contendo micro-organismos que utilizam eficientemente os recursos limitantes são menos suscetíveis à 

invasão por patógenos.  Além disso, a diversidade funcional também é importante para manter a resiliência 

do microbioma. Bactérias adaptadas ao intestino humano são propensas a mostrar redundância funcional, 

embora sejam filogeneticamente díspares. Os componentes xenobióticos representativos no expossoma 

da mucosa incluem drogas, nutrientes e outros fatores adversos, como patógenos de origem alimentar, 

toxinas biológicas e outros contaminantes sintéticos. O expossoma gastrointestinal é a integração dos 
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componentes externos com todo o microbioma da mucosa que funciona tanto na fisiologia quanto na 

patologia intestinal durante toda a vida. A ruptura da mucosa associada ao expossoma da mucosa pode 

resultar em vários tipos de doenças humanas (Moon, 2016). 

A exposição humana à pesticidas tem sido associada a uma variedade de doenças desencadeadas 

por intoxicação aguda ou mesmo crônica, devido à exposição prolongada por alimentos com o uso 

excessivo de pesticidas durante seu cultivo. Esses fatores de origem alimentar podem influenciar a 

composição e a diversidade de micro-organismos intestinais, e podem impactar nas respostas imunes e 

neuroendócrinas no intestino por meio de vários tipos de citocinas, hormônios e outras moléculas 

mensageiras. Um estudo realizado no Reino Unido, com gêmeos adultos identificou que a exposição a 

determinados pesticidas está relacionada à dieta (Mesnage et al., 2022).  

Estudos anteriores também mostraram que indivíduos que ingerem uma dieta orgânica apresentam 

níveis mais baixos de pesticidas na urina do que aqueles que comiam produtos convencionais não orgânicos 

(Mie et al., 2017). Isso pode apontar para uma possível fonte de riscos à saúde, pois a exposição a 

organofosforados durante períodos sensíveis da vida tem sido associada a uma variedade de doenças, 

como problemas neurocomportamentais, principalmente após a exposição pré-natal (Bouchard et al., 2011). 

De acordo com esses estudos, o consumo de frutas e legumes é a principal fonte de exposição a pesticidas 

no Reino Unido. O impacto nocivo dos xenobióticos no meio ambiente e na saúde humana está sendo mais 

amplamente reconhecido e em relação ao microbioma não difere (Abdelsalam et al., 2020). Uma dieta que 

aparentemente seria benéfica para a diversidade e a funcionalidade da microbiota intestinal, pode estar 

influenciando de maneira negativa na resiliência dos micro-organismos presentes no intestino humano e 

contribuindo para a perda de espécies ancestrais que faziam parte da diversidade do microbioma. Essa 

perda não se verifica apenas no ecossistema humano, mas no ambiente todo. A utilização em massa de 

pesticidas e substâncias químicas pode estar diminuindo de maneira significativa o número de espécies 

existentes.  

Nesse especto, torna-se essencial uma abordagem sistêmica em relação ao estudo do microbioma. 

O entendimento da composição e funcionalidade da microbiota humana nas diferentes populações é o 

primeiro passo para a identificação dos diferentes aspectos que impactam e influenciam na formação e 

manutenção de um microbioma saudável.   
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RESUMO 

Genes e mutações causadoras de doenças genéticas são uma preocupação para a qualidade de vida dos 

seres humanos, uma vez que, para a maioria delas, ainda não existe cura ou tratamento eficaz para 

amenizar os sintomas. Estudos utilizando tecnologias capazes de editar ou modificar a sequência dos genes 

vem sendo publicados. Recentemente, uma nova tecnologia capaz de cortar o DNA, inserir novas 

informações, ou até mesmo excluí-las, foi descoberta. Conhecida como CRISPR/Cas9, essa técnica 

possibilita a edição ou modificação do genoma de qualquer organismo: humano, animal, vegetal ou 

bactérias. Diversos estudos relacionados ao uso de CRISPR/Cas9 para a edição de genes e mutações em 

modelos animais já foram publicados. Para humanos, os estudos baseiam-se em identificação e edição de 

mutações causadoras de doenças genéticas. Essa revisão aborda alguns desses estudos, trazendo também 

exemplos da aplicação da técnica CRISPR/Cas9 no tratamento de doenças genéticas em seres humanos.   

 

Palavras-chave: CRISPR/Cas9. Biologia molecular. Doenças genéticas. Biotecnologia.  

 

1. A TÉCNICA CRISPR/CAS9 

 

A técnica conhecida como Repetições Palindrômicas Curtas Agrupadas e Regularmente 

Interespaçadas (do inglês Clustered Regulatory Interspaced Short Palindromic Repeats, CRISPR), que 

conferiu a Emanuelle Charpentier (pesquisadora no instituto Max Planck, Berlin – Alemanha) e à Jennifer 

Doudna (pesquisadora na Universidade da Califórnia, Berkeley – Estados Unidos) o prêmio Nobel em 

Química, vem fomentando discussões no meio científico principalmente no que diz respeito às possíveis 

aplicações da técnica na engenharia genética para o tratamento de doenças de origem genética ou para a 

produção de alimentos impulsionada pela utilização de organismos geneticamente modificados.  

Primeiramente descrito como uma alternativa à imunidade adaptativa em procariontes 

(organismos unicelulares com menor complexidade na organização do material genético), esse mecanismo 

baseia-se na incorporação de pequenos fragmentos de DNA (ácido desoxirribonucleico) invasor no genoma 

do hospedeiro intermediado pela enzima Cas, fazendo com que o organismo - anteriormente patogênico ao 

procarioto - seja reconhecido como semelhante (Burmistrz & Pirc, 2015). A descoberta desse processo de 

imunidade adaptativa desses micro-organismos, possibilitou que o modelo fosse adotado pela comunidade 

científica como uma técnica alternativa para edição gênica (Makarova et al., 2011). 
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A técnica consiste basicamente em utilizar como base um sistema bacteriano (vetor de 

Streptococcus pyogenes) modificado, o qual permite inserir uma sequência de 20 nucleotídeos, que irá 

conduzir ou guiar a enzima Cas9 até a região alvo do genoma, para então realizar o corte na dupla fita de 

DNA (Doudna & Charpentier, 2014).  

Na natureza, o sistema CRISPR/Cas9 funciona no combate a bacteriófagos (vírus que infectam 

bactérias), inserindo partes do genoma desse vírus, na região conhecida como CRISPR do genoma 

bacteriano. Assim, durante a próxima invasão do bacteriófago, o locus CRISPR é transcrito em pequenos 

RNAs (chamados crRNAs) que se ligam a algumas proteínas específicas que reconhecem o DNA invasor 

como semelhante e o quebram em pequenos fragmentos, fazendo com que ele perca a virulência (Gasiunas 

et al., 2012).  

No laboratório, a ideia é muito semelhante. Primeiro deve-se saber qual região de interesse do 

genoma será editada, podendo ser completamente excluída ou modificada. A partir daí, o próximo passo é 

desenhar uma sequência de RNA com aproximadamente 20 nucleotídeos o qual servirá como guia (gRNA) 

para o sistema CRISPR/Cas9 no genoma da célula alvo. Uma vez que um gRNA é projetado e expresso na 

célula de interesse, a enzima Cas9 liga-se a ele, formando um complexo que reconhecerá uma segunda 

região conhecida como Motivo Adjacente ao Protoespaçador (do inglês proto-spacer djacent motif, PAM). 

Uma vez reconhecido, a sequência do gRNA ligar-se-á por complementariedade à sequência do DNA, e a 

enzima Cas9 promoverá a quebra da dupla fita do DNA nessa região (Doudna & Charpentier, 2014). 

Quando ocorre o corte na dupla fita de DNA, existem dois mecanismos diferentes de reparo que as 

células poderão utilizar: a junção das extremidades não homólogas (do Inglês: Non-homologous end joining, 

NHEJ) ou o reparo dirigido por homologia (do Inglês: Homology-directed repair, HDR). O NHEJ é mais rápido 

e mais propenso a erros e mutações do tipo InDels (Inserções ou deleções) pois adiciona nucleotídeos 

aleatórios para realizar a correção da dupla fita; já o mecanismo de reparo HDR necessita de um molde 

para que a correção da dupla fita seja realizada; esse mecanismo é frequentemente utilizado para corrigir 

mutações (Doudna & Charpentier, 2014). 

A edição ou nocaute de genes tem sido amplamente utilizada em diversos estudos com modelos 

animais, vegetais e celulares. Em camundongos, por exemplo, a técnica CRISPR/Cas9 foi utilizada para 

alterar mutações de uma base/nucleotídeo em células embrionárias, com 100% de eficiência na alteração 

de uma base de timina para citosina (T>C) (Liang et al., 2017). Além disso, o uso de CRISPR/Cas9 obteve 



ISBN 978-65-998418-0-4  – AGOSTO/ 2022                                                                 35 

 

C
A

P
ÍT

U
LO

 2
 -

 E
ra

 d
a
 e

d
iç

ã
o

 g
ê
n

ic
a
: 
a
p

li
ca

ç
õ

e
s
 e

 f
u

tu
ro

 

resultados de 90 a 100% de eficiência no silenciamento de genes completos em células de camundongos e 

macacos (Zuo et al., 2017).  

 

2. CRISPR/CAS9: IMPORTANTE FERRAMENTA NO COMBATE A DOENÇAS EM SERES 

HUMANOS 

 

Recentemente, foram publicadas pesquisas que abordam o uso do sistema CRISPR/Cas9 na 

remoção do vírus HIV de células de camundongos, obtendo bons resultados na eliminação do vírus das 

células hospedeiras (Yin et al., 2017) e demonstrando um passo significativo em direção a ensaios clínicos 

em seres humanos.  

Diversas mutações relacionadas a diferentes tipos de câncer foram estudadas com o intuito de 

buscar maior conhecimento sobre a origem e os principais mecanismos moleculares ou vias metabólicas 

relacionadas na manifestação da doença. Esse conhecimento contribuirá não somente para o tratamento 

adequado ou personalizado bem como, para o avanço nas pesquisas sobre a cura do câncer.  

Como exemplo, a tecnologia CRISPR/Cas9 foi usada para diminuir a quantidade de células de 

leucemia em xenoenxertos em camundongos, pela alteração no gene ASKL1 (Additional sex combs like 1) 

(Valetta et al., 2015); o gene SHC SH2-binding (SHCBP1) foi editado usando a mesma tecnologia visando 

inibir a proliferação de células do câncer de mama (Feng et al., 2016). O gene CDK11 (Cyclin-dependent 

kinase 11) foi silenciado utilizando CRISPR/Cas9 para estudar osteosarcoma (Feng et al., 2015), e o gene da 

leucemia mieloide (MCL-1) foi deletado em células BL humanas para induzir a apoptose das mesmas células 

(Aurbey et al., 2015).   

A tecnologia de CRISPR/Cas9 também já foi empregada para silenciar a proteína de superfície 

celular MUC18, responsável por causar alergias em vias aéreas e células nasais (Chu et al., 2016), e para 

reestabelecer o desenvolvimento normal de células T em células com deficiência de JAK3, após episódios 

de alergias (Malaviya et al., 2015).  

A doença genética conhecida como distrofia muscular de Duchenne é uma desordem que acomete 

a musculatura em humanos. É caracterizada por uma deficiência no gene da distrofina (do Inglês: 

dystrophin, gene DMD) e já existem pesquisas utilizando a tecnologia de CRISPR/Cas9 para corrigir as 

mutações no gene DMD (Long et al., 2014). A correção de outras doenças genéticas por meio da edição 

gênica vem tornando-se importante fonte de esperança para pessoas que sofrem com essas desordens, 
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geralmente em modelos de camundongos ou em cultura celular in vitro. O gene PCSK9 (Proprotein 

convertase subtilisin/kexin type 9) foi corrigido utilizando CRISPR/Cas9 em células de camundongo com 

arteriosclerose (Seidah et al., 2013). A mesma técnica foi utilizada para suprimir a expressão do gene mHTT 

(HTT gene) em células de camundongo para prevenir a doença de Huntington (Yang et al., 2017). Para o 

Alzheimer, importante doença genética que afeta neurônios e memória, CRISPR/Cas9 foi utilizado para 

corrigir uma mutação ancestral relacionada ao gene PSEN1 (Presenilin 1) e PSEN2 (Presenilin 2) (Pires et 

al., 2016; Rohn et al., 2018).  

Além das doenças genéticas, a edição de genes relacionados a desordens metabólicas vem sendo 

realizadas na busca por tratamentos eficazes. As doenças metabólicas são causadas por defeitos nas 

proteínas transportadoras, que resultam em um anormal metabolismo de carboidratos, proteínas e 

gorduras. O gene Pah foi editado em camundongos usando CRISPR/Cas9 com o intuito de reverter a 

fenilcetonúria, doença autossômica recessiva que acomete o fígado (Villiger et al., 2018); outro estudo, 

também utilizando camundongos, corrigiu mutações no gene Fah, responsável pela tirosenemia hereditária 

(Shao et al., 2018). Outras doenças metabólicas importantes como beta-talassemia (Xie et al., 2014), fibrose 

cística (Schwank et al., 2013) e catarata (Yuan et al., 2017) tem sido estudadas utilizando a tecnologia de 

edição gênica para corrigir as suas mutações.  

Infecções virais são importantes meios de alterações imunológicas e sistêmicas em humanos. 

Visando tornar-nos resistentes à vírus patogênicos, a tecnologia de CRISPR/Cas9 vem sendo empregada. 

Estudos modificando e até mesmo excluindo proteínas receptoras de vírus em macrófagos, é o foco 

principal para evitar a infecção em células humanas. Exemplo disso são estudos relacionados ao vírus HIV 

(Ebina et al., 2013), hepatite B (Dong et al., 2015), e infecções pelo vírus do papiloma humano (HPV) (Yoshiba 

et al., 2019).  

 

3. CRISPR EM ANIMAIS DE PRODUÇÃO 

 

Em animais de produção, a técnica CRISPR/Cas9 também apresentou resultados promissores. Em 

um estudo relacionado ao bem-estar e controle de zoonoses em bovinos, foram inseridas bases no genoma 

do animal para torná-lo resistente à tuberculose (Gao et al., 2017). Neste estudo, os autores obtiveram 

sucesso na formação de células fibroblásticas (responsáveis pela síntese de colágeno e elastina) 
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transgênicas ao inserir uma sequência de DNA responsável pela formação de proteínas macrofágicas 

(NRAMP1) responsável por aumentar a resistência à tuberculose em bovinos. 

Em galinhas, estudos também demonstram a importância da técnica de edição de genes 

responsáveis por características de interesse econômico. Um exemplo disso foi um estudo onde a 

diferenciação de células-tronco embrionárias (ECSs) em espermatozoides (SSCs) foi investigada por 

nocaute do gene Stra8 - um gene relacionado ao processo de divisão e multiplicação celular em células de 

mamíferos (Zhang et al., 2017). Como resultado, o nocaute do gene foi confirmado e a geração de SSCs foi 

bloqueada nestas células, indicando que o sistema CRISPR/Cas9 foi eficaz para realizar o nocaute do gene 

Stra8 em células de frango, inibindo a diferenciação de ECSs em SSCs (Zhang et al., 2017). Além disso, o 

CRISPR/Cas9 foi usado para deletar um único aminoácido no gene NHE1, conferindo resistência das galinhas 

a um importante patógeno chamado subgrupo J do vírus da leucose aviária (Koslová et al., 2020). 

 

4. CRISPR NA AGRICULTURA E PRODUÇÃO VEGETAL 

 

 O método CRISPR/Cas9 de edição de genes foi adotado em mais de 20 espécies cultiváveis (Ricroch 

et al., 2017) para várias características, incluindo melhoria de rendimento, gerenciamento de estresse 

biótico e abiótico. A edição de genoma baseada em CRISPR/Cas9 tem sido utilizada para aumentar a 

resistência de culturas às doenças e para melhorar a tolerância a grandes estresses abióticos, como seca 

e salinidade.  

 Estudos demonstraram a aplicação da abordagem de edição de genoma em arroz relatando a 

utilização da técnica para melhorar os estresses bióticos e abióticos (Zhou et al., 2015). No trigo, a 

quantidade de ferro foi alterada utilizando o sistema CRISPR/Cas9 para edição (Connorton et al., 2017), bem 

como a resistência a alguns compostos químicos (Wang et al., 2014).  

 Para soja, a biossíntese de carotenoides foi estudada utilizando o sistema de edição de genomas 

(Du et al., 2016) e, além disso, melhorias no amadurecimento do tomate bem como sua tolerância e 

resistência a seca também foram estudados trazendo bons resultados para a produção vegetal (Ito et al., 

2015; Wang et al., 2017). Devido às suas vantagens de simplicidade e alta eficiência, o sistema de edição de 

genoma baseado em CRISPR/Cas9 está tornando-se uma ferramenta poderosa na pesquisa em ciência de 

plantas, proporcionando melhorias para a agricultura e produção vegetal.  
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5. CRISPR/CAS9: RESULTADOS PROMISSORES 

 

Os resultados positivos que os estudos com CRISPR/Cas9 vêm obtendo sugerem que esta técnica 

pode ser utilizada na edição de genes candidatos para regular diferentes características, sejam elas de 

interesse econômico para a produção de alimentos ou para o tratamento de doenças de origem genética 

ou ainda, para caracterizar a função de genes, uma vez que algumas características podem ser reguladas 

por um ou mais genes.  

O uso de ferramentas de engenharia genética tem contribuído para entendermos quais genes estão 

envolvidos com os mecanismos moleculares que determinam os fenótipos ou características em diversos 

organismos. Mais especificamente a técnica CRISPR/Cas9, provou-se como uma metodologia poderosa 

para a edição de genes e combate às doenças, criação de organismos mais resistentes e eliminação de 

patógenos.  

 Aqui, pudemos ver um breve resumo de como a tecnologia de edição gênica vem contribuindo para 

os avanços na área animal e medicina humana. Muitos estudos ainda precisam ser realizados para validar 

todos esses resultados até que seja possível aplicá-los. Entretanto, uma nova Era se inicia e junto dela a 

esperança para novos tratamentos capazes de conter e corrigir as doenças genéticas, trazendo benefícios 

e melhoria na qualidade de vida dos seres humanos.  
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RESUMO 

Os vírus entéricos são vírus não envelopados que se replicam no trato gastrointestinal e apresentam 

transmissão fecal-oral. Estão, portanto, associados às más condições de saneamento básico e controles 

sanitários. As infecções por vírus entéricos podem causar enfermidades em indivíduos susceptíveis, 

principalmente crianças com idade inferior aos dez anos. Estas enfermidades estão associadas ao consumo 

de água e alimentos contaminados devido ao descarte inadequado de esgotos e águas residuais. A 

legislação brasileira não inclui a análise de vírus entéricos para determinar a qualidade da água, apenas 

padrões bacterianos, recomendando a análise de vírus apenas em caso de surtos de veiculação hídrica. Os 

vírus entéricos, por terem característica proteica e serem não-envelopados permanecem com capacidade 

infecciosa no ambiente, mesmo em contato com cloro, salinidade e aumentos de temperatura. Neste 

sentido, o presente capítulo apresenta uma introdução aos vírus entéricos, destacando sua presença em 

águas, alimentos e em efluentes de humanos e animais, considerando a necessidade do seu monitoramento 

para fins de segurança sanitária.  

 

Palavras-chave: vírus entéricos; controle viral; reciclo de nutrientes. 

 
1. INTRODUÇÃO GERAL: VÍRUS AMBIENTAIS 

 

Os vírus entéricos pertencem ao grupo de vírus que colonizam o trato gastrointestinal humano e/ou 

animal, transmitidos por via fecal-oral, causando enfermidades em indivíduos susceptíveis (Salvador et al., 

2020). Segundo a Organização Mundial da Saúde, em 2019 as doenças diarreicas (gastroenterites) foram a 

oitava causa de mortes no mundo (WHO, 2020). Elas podem ser ocasionadas por diferentes grupos de 

micro-organismos, sendo os vírus entéricos importantes causadores destes surtos. Embora estejam 

normalmente associados a doenças gastrointestinais, os vírus entéricos podem ocasionar doenças em 

outros sistemas, como problemas respiratórios, conjuntivite, hepatites e até mesmo meningite e encefalite 

(Fong & Lipp, 2005).  

Os vírus entéricos têm se mostrado resistentes às condições ambientais adversas, uma vez que 

são resistentes a mudanças de temperatura, ampla faixa de pH e também possuem capacidade de suportar 

a salinidade, favorecendo sua transmissão por contato pessoa-pessoa, rota zoonótica ou por algum objeto. 

Pela grande persistência no meio ambiente, por serem excretados em grande quantidade nas fezes (até 
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1011 cópias genômicas/g) e por possuírem dose infecciosa baixa (1 a 100 partículas virais), estão 

frequentemente associados ao consumo de água e alimentos (Noble et al., 2004). 

Existem aproximadamente 150 tipos de vírus entéricos humanos conhecidos, que quando em 

contato com o corpo humano pela via oral, multiplicam-se no trato gastrointestinal sendo excretados 

abundantemente nas fezes de indivíduos contaminados sintomáticos ou não. Os vírus entéricos encontram-

se amplamente disseminados em todo o mundo e uma vez liberados no ambiente podem contaminar 

sistemas de fornecimento de água, águas recreacionais, águas estuarinas, alimentos, solos e fômites 

(Figura 1) (Martins, 2013; Oliveira, 2018). 

Os vírus entéricos pertencem a diferentes famílias, os mais comuns pertencentes às famílias 

Adenoviridae (adenovírus), Caliciviridae (norovírus, calicivírus, astrovírus), Reoviridae (reovírus, rotavírus) 

e Picornaviridae (poliovírus, coxsakievírus, vírus da hepatite A e echovírus) (Fong & Lipp, 2005; Prado & 

Miagostovich 2014). A patogênese das viroses entéricas relaciona-se ao hospedeiro e a virulência do 

agente. Este mecanismo envolve múltiplos fatores, assim, as infecções virais podem levar à doença 

subaguda, aguda ou crônica, dependendo da forma como o vírus interfere diretamente nas funções 

celulares, ou indireta, através da resposta do hospedeiro à infecção (Flores et al., 2007; Mcvey et al., 2017). 

O objetivo deste capítulo é abordar os vírus entéricos como patógenos humanos e de outros 

animais, bem como a contribuição do estudo da virologia ambiental para a melhoria da qualidade de vida, 

propiciando a construção de ambientes sustentáveis, em prol da saúde única. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1 – Principais rotas de transmissão dos vírus entéricos. 
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1.1 VÍRUS CONTAMINANTES DE ALIMENTOS  

 

A contaminação dos alimentos pode ocorrer durante a produção primária, como nas lavouras 

(contato com água e fertilizantes orgânicos contaminados) e na criação dos animais (água, ração 

contaminada e contato com outros animais infectados); ou nas etapas subsequentes, que envolvem 

transporte e processamento dos alimentos nas indústrias e nos comércios (Doro et al., 2015; Rodríguez-

Lázaro et al., 2012). O uso de fertilizantes orgânicos nas lavouras é uma importante fonte de contaminação 

da água e dos alimentos por patógenos virais zoonóticos. 

Doenças de Transmissão Hídrica e Alimentar (DTHA) são responsáveis por perdas na saúde e são 

de grande impacto econômico (Hussain & Dawson, 2013). Mundialmente, os vírus entéricos constituem uma 

importante parcela dentre os patógenos causadores de DTHA. Em estimativa realizada pela OMS entre 2007 

a 2015, o número de doentes chegou aos 600 milhões, sendo 120 milhões (20%) das doenças ocasionadas 

por norovírus (NoV) e 14 milhões (2%) pelo vírus da hepatite A (HAV) (Bosch et al., 2018). Em 2018, nos EUA, 

os NoV foram responsáveis por mais de 5 milhões de casos de gastroenterites, ocasionando um impacto 

econômico de mais de dois bilhões de dólares (Hoffmann, 2022).  NoV e HAV foram a terceira e sétima 

causas, respectivamente, de alertas de contaminação e rejeição de alimentos nas fronteiras da União 

Europeia entre 2012 a 2019 (FAO, 2020). 

Algumas particularidades fazem com que eles sejam os mais frequentemente relacionados às 

doenças entéricas de origem viral associadas ao consumo de alimentos contaminados. No caso dos NoV, a 

resistência à descontaminação química pelo cloro nas concentrações usuais aplicadas nas estações de 

tratamento de água e esgoto (10 mg/L), é uma importante característica que favorece sua persistência no 

meio ambiente (Goda et al., 2022; Tavares et al., 2005). Além da maior resistência aos desinfetantes, os NoV 

humanos são capazes de se ligarem a um tipo de ligante, presente nas células de algumas espécies de 

moluscos bivalves, especialmente das ostras. Esse ligante, denominado HBGA-like, tem estrutura 

semelhante à dos Antígenos de Grupo Histo-Sanguíneo Humanos (Histo-Blood Group Antigens, HBGA), 

estrutura esta utilizada por esses vírus durante o processo de infecção nos humanos. Em decorrência disto, 

eles permanecem ligados às células desses animais, não sendo eliminados nem mesmo pelo processo de 

depuração em tanques. Isto faz com que permaneçam nos animais por semanas ou meses. Aliado a este 

fato, a tradição de consumo de ostras cruas ou levemente cozidas aumenta o risco de contaminação 

humana por esses vírus (Le Guyader et al., 2012). 
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Diferentemente do que ocorre com os NoV, HAV pode ser inativado por cloro a 5 mg/L em 5 min de 

contato (Tavares et al., 2005). Entretanto, dentre os vírus entéricos humanos, ele é o que possui maior 

resistência ao aumento da temperatura. Estudos reportaram que este micro-organismo pode permanecer 

infeccioso, mesmo após alguns preparos culinários envolvendo moluscos bivalves (mexilhões, mariscos e 

ostras). Dependendo da composição da amostra, ou matriz, em que ele se encontra (quantidade de 

proteínas, carboidratos, lipídeos, etc.), pode permanecer infeccioso mesmo após cozimentos a 90ºC por 9 

min (Bertrand et al., 2012; Croci et al., 2005; Sow et al., 2011). Esta característica faz com que HAV seja um 

risco potencial de doença após consumo de alimentos crus ou brevemente cozidos. 

Manipuladores ou equipamentos contaminados nas indústrias e comércios também são 

importantes causas na produção de surtos de doenças ocasionados por esses vírus (Souza et al., 2021). É 

importante atentar aos cuidados na produção primária dos alimentos, principalmente na qualidade da água 

de irrigação (ou criação) e na utilização de fertilizantes orgânicos não contaminados por patógenos 

zoonóticos. O monitoramento de animais doentes nos rebanhos e dos parâmetros bacterianos e virais nos 

moluscos bivalves também reduz o risco de surtos de doenças entéricas nos humanos. Boas práticas de 

manipulação dos alimentos e de descontaminação dos equipamentos e recipientes utilizados durante o 

processamento, armazenamento ou transporte, reduz o risco potencial de veiculação de patógenos pelos 

alimentos. 

 

1.2 VÍRUS CONTAMINANTES DO AMBIENTE AQUÁTICO E ESGOTOS 

 

A formação da vida e a seleção natural indubitavelmente dependeram da presença da água. 

Participando como solvente universal e/ou como doador de prótons (H+) ou hidroxilas (OH-), característica 

que propiciou desde o início na formação de moléculas orgânicas, aminoácidos até a polimerização de 

primeiras fitas de RNA e o surgimento de proto-células (Robertson & Joyce, 2012; Vieira et al., 2020). 

 A demanda por água potável está diretamente relacionada com o crescimento populacional. Ao 

longo dos últimos 100 anos a demanda por água cresceu em 600%, havendo relação com o modelo 

econômico, produção industrial e a agricultura (Wada et al., 2016). O crescimento populacional estimado 

para 2050 está entre 9,2 e 10 bilhões de pessoas no planeta, o que contribuirá para maior demanda hídrica 

no futuro (Boretti & Rosa, 2019).  
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 Os primeiros processos de tratamento de água foram descritos pelos egípcios, em torno de 1500 

a.C, usando o alumínio para deposição de matéria orgânica, além do uso de ervas para o tratamento de 

água (Ahmed et al., 2020). O desenvolvimento ao longo dos anos nas formas de tratamento de água incluiu 

ozônio e cloro como opções de tratamento, além do uso de camadas de areia para retenção de partículas, 

estabelecido nos Estados Unidos, apenas em 1914, o primeiro padrão bacteriológico para coliformes em 

água potável (Hall & Dietrich, 2000). Em 1984, vírus entéricos foram detectados em amostras de água com 

índices aceitáveis de coliformes, cloro e turbidez, demonstrando a ineficácia do sistema de tratamento de 

água adotado para vírus (Keswick et al., 1984). A presença de vírus no esgoto trouxe uma nova perspectiva 

acerca de contaminações diretas e/ou indiretas por vírus entéricos que utilizam a rota fecal-oral, 

considerando a contaminação por esgotos de corpos d’água e vegetais e frutas cultivados utilizando água 

contaminada. 

 Para a garantia da saúde pública, é essencial que todos tenham acesso à água de qualidade e a 

boas condições de saneamento básico e redes de esgoto. Baseado nisto, é possível utilizar os esgotos para 

monitoramento epidemiológico. Este monitoramento torna-se essencial principalmente em áreas remotas, 

com populações com padrões de higiene precários, sistemas de saneamento baixos ou inexistentes 

(Fongaro et al., 2021). O monitoramento ambiental (“Wastewater-Based Epidemiology”) permite identificar 

variantes de vírus, assim como a presença e/ou abundância de vírus. Tal ferramenta foi utilizada para 

identificar a circulação do novo coronavírus SARS-CoV-2, assim como de diversos outros vírus, como 

rotavírus A, hepatite A, norovírus, coxsackievirus, echovirus, reovirus e astrovirus (Hart & Halden, 2020; 

Mao et al., 2020; Thompson et al., 2020). 

Atualmente mais de 25% da população mundial não possui acesso às redes de coleta de esgoto e 

saneamento básico (WHO/UNICEF, 2017). Esses resíduos descartados inadequadamente acabam sendo 

direcionados à corpos d’água, onde patógenos presentes nos dejetos conseguem permanecer viáveis por 

longos períodos em condições desfavoráveis. Devido à alta resistência às variações ambientais e a 

processos de desinfecção, a baixa dose infecciosa e a alta taxa com que são excretados nas fezes, a 

presença de vírus entéricos em ambientes aquáticos gera preocupações quanto à saúde pública (Fong & 

Lipp, 2005).  

Uma vez presentes no ambiente aquático, os vírus entéricos o utilizarão como via de transporte, 

podendo contaminar águas subterrâneas, mares, rios e lagos (De Giglio et al., 2017; Farkas et al., 2018; 

Girardi et al., 2019; Pang et al., 2019). Através do consumo ou do contato direto por meio de atividades 
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recreativas com águas contaminadas, ou insuficientemente tratadas, a disseminação dos vírus entéricos 

pode levar ao desenvolvimento de surtos gastroentéricos na população. Estes vírus já foram apontados 

como responsáveis por diversos surtos relacionados ao consumo de águas conforme o padrão de 

potabilidade exigido e à realização de atividades recreativas aquáticas, como nado, canoagem e surfe 

(Elmahdy et al., 2016; Vieira et al., 2012).  

Utilizando o ambiente aquático como via, os vírus entéricos podem atingir recursos hídricos 

designados para captação de água para a população. Represas, mananciais, lagos, poços e reservatórios 

utilizados para captar a água que será destinada ao tratamento e distribuição, estarão potencialmente 

contaminados com patógenos advindos do descarte inadequado de esgotos e águas residuais (Luz et al., 

2017; Salvador et al., 2020).  

O processo de desinfecção aplicado na maioria das estações de tratamento de água baseia-se na 

adição de cloro à água, tratamento este que já se mostrou ineficaz para a remoção de vírus entéricos do 

ambiente na presença de partículas orgânicas (Prado & Miagostovich, 2014). Apesar deste risco, e da 

ineficiência dos tratamentos usuais aplicados, a legislação brasileira ainda opta por não incluir a análise 

em busca da presença de vírus nos padrões de potabilidade da água. Na última alteração realizada na 

legislação referente aos padrões de potabilidade de água, brasileiros ainda recomendam a análise em 

busca da presença de vírus nas águas apenas em casos de surtos de gastroenterites diarreicas (Ministério 

da saúde, 2021). Em comparação, a legislação dos Estados Unidos inclui não apenas a avaliação da presença 

de vírus entéricos, como também de bactérias heterotróficas e protozoários (USEPA, 1996).  

Os vírus entéricos são importantes patógenos frequentemente isolados em esgotos e ambientes 

aquáticos contaminados com fezes. São responsáveis pelo desenvolvimento de inúmeros surtos 

relacionados ao consumo ou contato com águas contaminadas, inclusive em casos onde o recurso hídrico 

em questão se encontrava conforme os padrões de potabilidade da água exigidos pela legislação brasileira. 

A contaminação do ambiente aquático por vírus entéricos prejudica economicamente a população, uma vez 

que a implementação de tratamentos mais sofisticados serão necessários para a eliminação destes 

resistentes patógenos. Por fim, aponta-se a importância da avaliação da contaminação viral no ambiente 

como ferramenta eficaz do monitoramento da disseminação e circulação de patógenos na população (Prado 

& Miagostovich, 2014).  
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1.3 VÍRUS ENTÉRICOS EM ANIMAIS DOMÉSTICOS E DE PRODUÇÃO  

 

Infecções entéricas levam à importantes impactos e perdas econômicas na produção animal, além 

de aumentarem a suscetibilidade às infecções secundárias por outros agentes (Mcvey et al., 2017; Quin et 

al., 2007). Os principais vírus entéricos, com transmissão fecal-oral, de importância na medicina veterinária 

são os dos gêneros Rotavirus, Parvovirus, Circovirus, Norovirus e alguns membros das famílias 

Adenoviridae e Coronaviridae. 

Os rotavírus pertencentes à família Reoviridae, são vírus não envelopados de RNA de cadeia dupla, 

relacionados à quadros de enterite e diarreia em animais jovens de diferentes espécies, como bezerros, 

leitões, cordeiros e equinos, assim como em humanos. Os rotavírus são organizados em grupos A, B e C e 

acometem tanto humanos quanto animais, enquanto os grupos D, E e F foram descritos apenas em animais. 

Picos de casos em meses frios sugerem a sazonalidade das infecções pelo rotavírus (Flores, 2007; Fongaro 

et al., 2015). 

O parvovírus canino (PCV) é um vírus de DNA de fita simples, o qual teve uma grande importância 

mundial na década de 70, devido à alta morbidade e mortalidade, e mantém-se circulante, globalmente, até 

os dias atuais. Os sinais característicos da parvovirose são enterite grave, com anorexia, vômito, diarreia 

hemorrágica e choque (Flores, 2007). Filhotes são os mais propensos a desenvolver gastroenterite 

hemorrágica (Voorhees et al., 2019). 

O circovírus suíno tipo 2 (PCV2) é um vírus não envelopado de DNA circular de fita simples, 

associado às diferentes síndromes clínicas. A infeção por PCV2 tem início no sistema imunológico e, após 

o período de viremia, se dissemina pelo sistema. Os sinais clínicos mais comuns dos animais são: 

emagrecimento, anorexia, aumento dos linfonodos e diarreia. Os circovírus são muito resistentes às 

condições ambientais e aos desinfetantes, facilitando a transmissão por contato direto ou indireto, ou por 

fômites (Flores, 2007; Opriessnig et al., 2020). 

Apesar de poderem estar associados às doenças em humanos, os norovírus podem causar 

gastroenterite severa em animais domésticos, assim como também podem ser isolados de animais sadios, 

fato que sugere que os animais possam atuar como reservatórios não só de norovírus, mas também de 

outros gêneros da família Caliciviridae que causam gastroenterite em humanos (Flores, 2007). 
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Os adenovírus, vírus não envelopados de DNA de fita dupla, estão envolvidos em infecções em 

diferentes espécies animais de mamíferos, aves, répteis e anfíbios. A família Adenoviridae é composta 

pelos gêneros Aviadenovirus e Masteadenovirus. No segundo grupo encontram-se os adenovírus de 

mamíferos que são: adenovírus suínos, adenovírus bovinos e adenovírus ovinos. Nos bovinos, produzem 

sinais clínicos leves ou inaparentes, porém, alguns sorotipos podem ser associados às doenças entéricas 

agudas e fatais em bezerros (Fong & Lipp, 2005). 

Os coronavírus, vírus RNA de fita simples, são associados às doenças respiratórias, neurológicas e 

entéricas. Os principais vírus causadores de doenças entéricas em animais domésticos dessa família são: 

vírus da gastrenterite transmissível dos suínos (TGEV), vírus da diarreia epidêmica dos suínos (PEDV), 

coronavírus canino (CCoV) e coronavírus bovino (BCoV). O TGEV é causador de uma doença entérica, 

altamente contagiosa que acomete principalmente leitões com maior prevalência no hemisfério norte 

durante o inverno, fato associado à estabilidade em baixas temperaturas e à baixa incidência de luz solar 

no período. O PEDV, é prevalente em estações frias e encontra-se mundialmente difundido na indústria 

suinícola. Suínos em todas as fases são suscetíveis aos patógenos, porém os leitões são os mais sensíveis, 

apresentando altas taxas de morbidade e letalidade (Wu et al., 2022). O CCov está associado a surtos 

esporádicos de enterite em cães, todavia, filhotes são mais sensíveis. O BCoV é endêmico na população de 

bovinos e está envolvido nos casos de enterite em bezerros e bovinos adultos, todavia também pode causar 

quadros respiratórios em bovinos jovens (Flores, 2007). 

 

2. PADRÕES SANITÁRIOS E PROCESSOS PARA CONTROLE VIRAL 

 

2.1. Redução de vírus em cama de aviário e dejetos de suínos usados como biofertilizantes 

 

A produção animal aumenta a cada ano e com isso gera-se uma grande quantidade de resíduos e 

dejetos animais que causam grande preocupação devido ao seu impacto no meio ambiente. Uma das 

soluções para a reciclagem destes resíduos é sua aplicação como biofertilizantes. 

A cama de aviário é a mistura dos materiais utilizados como cama, como maravalha e serragem, 

excreta das aves, restos de comida e penas. A cama é um substrato rico em nutrientes, por esta razão pode 

ser aplicada como adubo. Todavia, existe a necessidade do conhecimento da quantidade de cama produzido 

em cada ciclo de aves, para o cálculo do balanço de nutrientes (Lopes et al., 2015; Vaz et al., 2017). 
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O reuso da cama de aviário garante a sustentabilidade da produção, porém para a reutilização da 

cama, existe a necessidade da utilização de processos visando a redução e/ou inativação de micro-

organismos com potencial patogênico. No Brasil, os procedimentos mais utilizados para tratamento de 

cama são a fermentação plana, a fermentação em leira e a adição de cal virgem (EMBRAPA, 2017). O 

processo de fermentação plana consiste no empilhamento, seguido de umidificação da cama de aviário e a 

cobertura deste material com uma lona impermeável. Passados 12 dias, a lona é retirada e o material 

permanece em repouso por 2 dias, período em que a amônia produzida por fermentação se dissipa ao 

ambiente e reduz-se a umidade. Depois deste período, a cama de aviário se encontra apta para receber o 

próximo lote de aves. Através deste método, foi demonstrada a inativação do vírus da Doença de Gumboro, 

o qual serve como modelo viral, tendo em vista sua alta resistência a diferentes tratamentos (Voss-Rech 

et al., 2017). No método de enleiramento a cama é empilhada em um ponto do galpão e coberta com lona. O 

calor necessário para a inativação de patógenos é gerado por bactérias presentes na cama (Lopes et al., 

2015; Voss-Rech et al.,2017). O método de adição de cal virgem é utilizado em galpões com postes centrais, 

neste caso ocorre uma diminuição da carga bacterina na cama devido à redução da atividade da água e 

aumento do pH (Lopes et al., 2015). 

Os dejetos suínos são compostos de fezes, urina e água e apresentam alto teor de sólidos, matéria 

orgânica, fósforo e minerais (Fongaro et al., 2015). Estima-se que mil suínos criados no sistema de 

terminação liberam anualmente nas estrumeiras ou lagoas de armazenagem cerca de 8.000 kg de 

nitrogênio (N), 4.300 kg de pentóxido de difósforo (P2O5) e 4.000 kg de óxido de potássio (K2O), totalizando 

16.300 kg destes nutrientes (EMBRAPA, 2019). Antes que seja aplicado ao solo, é recomendado que este 

material seja tratado com a finalidade de reduzir seus impactos no ambiente.  

Os principais métodos de tratamento combinam processos físicos e biológicos. No processo físico, 

o dejeto é submetido a um ou mais processos físicos para a separação das partes sólida e líquida. Os 

processos utilizados podem ser a centrifugação, decantação, peneiramento e/ou prensagem (Viancelli et 

al., 2013). No Brasil, os tratamentos mais utilizados incluem a fermentação (biodigestor anaeróbio com 

produção de biogás), compostagem e alcalinização. A utilização de biodigestor é a estratégia mais utilizada 

no Brasil, nesta técnica o biogás gerado é utilizado como fonte de energia na forma de calor ou eletricidade. 

A compostagem é um método alternativo que modifica as características químicas e físicas dos dejetos. 

Durante o processo ocorre a produção de calor que tem como resultado um produto de alto valor 
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agronômico. Por fim a alcalinização, que utiliza de CaO (cal), que atua no aumento do pH do material e na 

quantidade de amônia livre, o que leva à inativação viral (Kunz et al., 2009). 

 

2.2. Material fecal de origem humana para fins de biofertilização e irrigação 

 

Segundo dados da Pesquisa Nacional de Saneamento Básico de 2017, 57.6% dos municípios 

brasileiros possuem serviço de coleta de esgoto sanitário. Destes, 62.8% possuem estações de tratamento 

de esgoto em operação (IBGE, 2020). A falta de saneamento pode implicar na reintrodução de vírus que 

apresentam transmissão fecal-oral, como por exemplo, os enterovírus e se tornar um problema de saúde 

pública.  

A legislação brasileira vigente determina apenas a análise de padrões bacterianos como controle 

de qualidade de amostras de água que serão utilizadas para o consumo humano. A análise destas amostras 

deve resultar na ausência de Escherichia coli e coliformes totais em 100 mL de água (Portaria GM/MS N° 

888 de 04/05/2021). Apenas em situações de surto de doença diarreica aguda ou outro agravo de 

transmissão fecal-oral é recomendada a análise dos vírus de transmissão gastrointestinal adenovírus, 

astrovírus, enterovírus, hepatite A e E, norovírus, rotavírus e sapovírus (Portaria N° 2.914 de 12/12/2011). 

No Brasil e em muitos outros países, o método tradicional para tratamento do esgoto doméstico é 

a estação de tratamento de esgoto (ETE), a qual consiste em cinco etapas. Do total da água residual, cerca 

de 1% consiste em material sólido e 99% em material líquido. Na primeira etapa do tratamento, materiais 

sólidos grandes descartados incorretamente na rede de esgoto (por exemplo, absorventes) são retidos por 

meio de grades (gradeamento). Em seguida, a água residual passa por uma caixa de areia (desarenadores), 

onde ocorre a remoção de sólidos mediante sedimentação, e segue para tanques de aeração, onde micro-

organismos (bactérias, fungos e parasitas) promovem reações químicas que condensam a matéria 

orgânica em flocos de lodo. Por meio do processo de decantação, o lodo formado sedimenta, separando-se 

da parte líquida. Este lodo é então desidratado e descartado em um aterro sanitário. A parte líquida restante 

é tratada e devolvida ao meio ambiente (Ministério das Cidades, 2008). 

Estudos indicam a presença de adenovírus humano infeccioso em amostras de água provenientes 

do sistema de abastecimento (Fongaro et al., 2015; Garcia et al., 2012), evidenciando a contaminação destas 

com dejetos humanos e a ineficiência do processo de tratamento de esgoto em eliminar este vírus. Do 

mesmo modo, estes estudos demonstram a necessidade de implementação de um sistema de controle viral 
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para garantir a qualidade da água, uma vez que não há uma correlação direta entre a presença de bactérias 

e vírus entéricos (Ley et al., 2002). 

 

2.2.1. Uso de biofertilizantes líquidos 

 

Além do descarte do lodo feito em aterro sanitário e devolução da porção líquida ao meio ambiente, 

há outros destinos que podem ser traçados para o efluente de esgoto tratado. Considerando que a 

agricultura é a principal usufrutuária da água proveniente de rios e reservatórios naturais e artificiais 

(Pereira, 2011), a porção líquida do efluente de esgoto tratado pode ser utilizada como biofertilizante para 

irrigação.  

O reuso de efluente de esgoto tratado de maneira eficaz para irrigação traz benefícios ambientais, 

sociais e econômicos, além da redução dos custos de produção agrícola, haja visto a grande contribuição 

do efluente tratado com o aporte de água e nutrientes para as plantas que auxiliam na promoção da 

agricultura sustentável e do desenvolvimento rural (Haandel et al, 2009; Sandri & Rosa, 2017). 

Países como Israel, Alemanha e Estados Unidos destacam-se no que diz respeito à utilização de 

esgoto tratado. No Brasil, entretanto, o reuso da irrigação agrícola é uma prática recente e sem dados 

oficiais de quantidade de efluentes reutilizados (Kramer, 2016; Sandri & Rosa, 2017). 

A falta de controle e regulamentação no reuso, como ocorre no Brasil, podem provocar alterações 

nos atributos do solo causadas pela presença de sais no esgoto e alterações na fertilidade do solo causadas 

pela elevação do pH que influenciam na disponibilidade de nutrientes. Desta forma, o manejo da irrigação 

com esgoto deve prever estas e outras variáveis, garantindo a prática do reuso de maneira eficaz e evitando 

alterações físicas e químicas do solo, contaminação de plantas e trabalhadores com patógenos 

microbianos e metais pesados (Haandel et al, 2009; Silva et al., 2016).  

Com relação aos vírus, os bacteriófagos são utilizados como indicadores virais de vírus 

patogênicos, pois compartilham propriedades com vírus humanos como composição, morfologia, estrutura 

e modo de replicação (Armon & Kott, 1996; Grabow, 2001; Jofre et al., 2007; Jofre et al, 2016). Dessa forma, 

autoridades regulatórias em diferentes partes do mundo estão começando a considerá-los como 

indicadores virais em água de reuso, por exemplo (NCDENC, 2011; QEPA, 2005). Os regulamentos da 

Califórnia incluem bacteriófagos F específicos como uma meta de desempenho (99,999% de 

remoção/inativação de águas residuais brutas) para irrigação de culturas alimentares (CDPH, 2015). Além 
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disso, os regulamentos estaduais da Carolina do Norte adotam colífagos como meta de qualidade para 

irrigação de culturas alimentares não processadas (USEPA, 2012). Em contrapartida, os regulamentos dos 

Estados Membros para irrigação agrícola não incluem colífagos ou qualquer vírus indicador para 

monitoramento, com exceção do regulamento francês que inclui F-RNA colífagos como meta de 

desempenho para monitoramento de validação em agricultura de irrigação (Sanz & Gawlik, 2014). 

 

2.2.2. Uso de biofertilizantes sólidos 

 

Após o processo de decantação e desidratação, sendo esta feita por Leito de Secagem ou por Filtro 

de Prensa, a massa sólida de lodo ainda corresponde somente a 18-20%, sendo o restante água (CASAN, 

2022). Esta massa é transportada para os aterros sanitários ou incineração, o que além de apresentar altos 

custos de manutenção, pode apresentar riscos de contaminação de solos e lençóis freáticos (Quintana et 

al., 2011). Visando uma alternativa mais ecológica e economicamente viável, algumas ETEs, como a 

Companhia Pernambucana de Saneamento (COMPESA), estão desenvolvendo técnicas de refinamento, 

transporte e uso do lodo de esgoto como agregado leve na construção civil e/ou como fertilizante orgânico 

na agricultura e reflorestamento. Neste último caso, o lodo recebe o nome de biossólido e atua como 

fertilizante ou um adicional na compostagem (Quintana et al., 2011). 

Historicamente, os Estados Unidos e a União Europeia se tornaram referências mundiais na 

determinação de normas e diretrizes nos fatores de qualidade e manuseio dos biofertilizantes derivados 

de esgoto (Batista, 2015). Por exemplo, a Agência de Proteção Ambiental dos Estados Unidos (EPA), rege o 

seu uso na agricultura desde 1997 (USEPA, 1997) e descreve os tratamentos mínimos do lodo por 

aquecimento, pasteurização e até irradiação por raios beta/gama, entre outros, para o seu uso legal como 

biofertilizante (e-CFR, 1993). Esta norma serviu como base para a criação da legislação brasileira sobre os 

biossólidos, é atualmente regida pela Resolução n° 375/2006 da CONAMA. Segundo esta, o biossólido deve 

ser caracterizado quanto a presença e quantidade de agentes patogênicos como coliformes 

termotolerantes, ovos viáveis de helmintos, Salmonella e vírus entéricos. Estes últimos não podem 

apresentar valores maiores que 0,25 Unidades Formadoras de Placa por grama de sólidos totais. 

Desde os anos 2000, diversos estudos estão sendo realizados para avaliar a segurança e os 

benefícios dos biossólidos aplicados na agricultura brasileira, vários destes conduzidos pela Embrapa. O 

seu uso é vantajoso devido ao alto teor de matéria orgânica, macro e micronutrientes, especialmente de 
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nitrogênio e fósforo, muito importantes para o desenvolvimento das plantas. Além de ser mais 

economicamente viável, já se comprovou que uma substituição parcial do fertilizante mineral pelo lodo 

promove uma produtividade igual ou até maior no cultivo de soja (Souza et al., 2009), milho (Lemainski & 

Silva, 2006), mamona (Silva et al., 2014), entre outros. Entretanto, o seu uso é proibido em “[...] pastagens e 

cultivo de olerícolas, tubérculos e raízes, e culturas inundadas, bem como as demais culturas cuja parte 

comestível entre em contato com o solo” (Resolução 375/2006 CONAMA) devido ao maior risco de 

contaminação.  

 

3. CONCLUSÃO 

 

Os vírus entéricos têm grande importância na saúde humana e animal, possuindo sua manutenção 

pela via ambiental. Sua presença nos ambientes aquáticos reforça a necessidade de melhorias em 

sistemas de tratamentos de água, esgoto e de dejetos animais, promovendo segurança sanitária e por 

consequência a redução de doenças entéricas.  
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ABSTRACT 

Among the seventeen sustainable development goals (SDGs) of the United Nations 2030 Agenda, at least 

ten rely on better usage and valuation of wastes since this attitude leads to economic and sustainable 

development, water-food-energy security, and environmental protection. Considering the worldwide 

amount of daily produced agroindustrial residues and the employment of enzymes and/or microbial cells 

in transformation processes, biorefineries represent a growing economic sector with high potential to meet 

Agenda 2030's SGDs. Indeed, by employing lignocellulosic materials as feedstocks and microorganisms as 

catalysts, second-generation (2G) biorefineries stand out as a productive environment able to provide 

several high-added value compounds. This is the case for volatile organic compounds (VOCs), including 

ethanol, produced by yeasts from lignocellulosic hydrolysates. This chapter reviews the ecological yeast-

insect-angiosperm relationship that is the reason behind most of the VOCs generated in natural 

environments. From then on, the chapter advances to biotechnological and sustainable traits of using 

lignocellulosic wastes in yeast fermentation processes aiming to produce these high-added value 

compounds. 

Keywords: agroindustrial wastes, fermentation, flowers, insects, pollination, VOCs. 

 

1. INTRODUCTION 

 

Volatile Organic Compounds (VOCs) are solids or liquids composed of carbon that enters the gas 

phase easily under atmospheric pressure and room temperature. They have low molecular weight and low 

to moderate water solubility, of natural or synthetic origin, thus having various compounds that include 

acids, alcohols, aldehydes, esters, ketones, terpenes, heterocyclics, and aromatics. Regarding those of 

natural origin, such volatile compounds can be produced by different living beings, from bacteria to more 

complex organisms such as animals (Morath et al., 2012; Zhi-Lin et al., 2012) .  

In this sense, VOCs produced by fungi have many applications in several human activities; however, 

about 300 VOCs already identified come from the metabolism of only 100 species of fungi tested (Buzzini et 

al., 2003; Caileux et al., 1992) . Of these applications, it should be highlighted their use in the food industry to 

increase the complexity of odors, even serving as indicators of expiration in grain stocks, in the jellies 

industry, and in bakery products (Arslan et al., 2018; Nieminen et al., 2008) . For the biotechnology industry, 
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they can be useful in the production of biofuels (known as mycodiesel) and in the production of biopesticides, 

giving plant resistance to pests, to control pests in the postharvest of strawberries, tangerines, and cherry 

tomatoes (Medina-Romero et al., 2017; Oro et al., 2018; Parafati et al., 2017) . Additionally, VOCs can even be 

used as an indicator of indoor air quality of buildings, as a parameter of the "sick building syndrome", 

through odors produced in humid environments that can affect human health (Araki et al., 2012; Sarkhosh 

et al., 2021) . 

In the kingdom Fungi, yeasts (unicellular fungi) have been present in various human activities for 

thousands of years, such as in producing alcohol beverages and bread, playing a great biotechnological 

role. Note that, since the Neolithic revolution, the yeast Saccharomyces cerevisiae has been the most used 

microorganism in bioprocesses (Alves Jr et al., 2022b; Basso et al., 2022). This long period of domestication 

in anthropized environments led to the selection of different lineages of this species, fully adapted to 

different productive sectors (Alterthum, 2020; Eliodório et al., 2019). Due to this ease of use and the 

knowledge about its handling, the use of wild and industrial yeasts emerged as a promising alternative for 

producing VOCs in the context of multi-product biorefineries — in whose environment it is possible to 

extract different products from the same substrate. In this sense, this chapter proposes to discuss the role 

of volatile compounds produced by yeasts in nature, the main compounds that have added value for 

production in biorefineries, and the possibilities of using residues as substrates for their production.  

 

2. THE ROLES OF VOCs PRODUCED BY YEASTS IN NATURE 

 

In their natural environment, yeasts produce VOCs for adaptive reasons. These volatile compounds 

produced have roles such as attracting or repelling other organisms, helping their reproduction, and 

facilitating communication in terrestrial environments (Hung et al., 2015) . As they are microorganisms that 

do not live alone and thus are always coexisting with other living beings, one of the most recurrent 

examples in which these compounds act is the attraction of pollinating insects exerted by VOCs. Thus, by 

producing these odoriferous compounds, yeasts serve as mediators for the pollination of plant species  

(Figure 1). In this insect-attracting scenario, Becher et al. (2018) demonstrated that Drosophila 

melanogaster flies were attracted to compounds such as 2-phenyl-ethanol, 3-methyl-1-butanol, acetoin, 

ethanol, ethyl acetate, 2-methyl-1-butanol, 3-methyl-3-butenol, 2-phenylethyl acetate, and acetic acid, 

which are produced by yeasts of the genera Candida, Pichia, Saccharomyces, Yarrowia, and Dekkera.  
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Figure 1. The production of volatile organic compounds (VOCs) by nectar-fermenting yeasts. Yeast cells 
inhabiting floral nectaries metabolize nectar sugars and produce volatile metabolites that attract 
nectarivorous insects pollinating angiosperm flowers. 

 

In addition to emitting VOCs, yeasts influence the concentration of pollen and nectar in the flowers 

of angiosperm species, altering the profile of sugars available to pollinating species. De Vega et al. (2009),  

showed that the density of yeast species has a negative correlation between the factors of sugar content 

and nectar concentration, suggesting that this profile change occurs after pollination (after the presence 

of the pollinator), so that the plant be able to recover the energy spent in the production of this attraction.  

For pollinating species, such as bees, Jacquemyn et al. (2021),  argue that yeasts influence their 

behavior and aptitude, protecting them from pathogenic microorganisms, attracting them to flowers, and 

providing vitamin B. In this way, there is a benefit for the three parts included in this process: the plants 

reproduce sexually, insects feed, and yeasts ensure their survival by moving to new places (Mittelbach et 

al., 2016; Sobhy et al., 2018) . In fact, this relationship is so fruitful that approximately 90% of all plant species 

benefit from animal-mediated pollination, which, in turn, is largely facilitated by floral nectar, where yeasts 

are found to metabolize sugars and, from them, produce VOCs (Jacquemyn et al., 2021; Roy et al., 2017).  

Different yeast communities play important roles also for the development and health of 

angiosperms. In addition to assisting in pollination, yeasts of the genus Saccharomyces can produce indole 

acetic acid (IAA), which stimulates plant cell elongation, promotes root growth and development, and 

regulates plant growth (Liu et al., 2016; Petkova et al., 2022) . In addition to these stimuli, microbial consortia 

of these fungi provide protection against pests, such as other fungi and insects, through the emission of 
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terpenes, aldehydes, alcohols, and volatile hydrocarbons, such as those produced by species of the genera 

Meyerozima, Candida, Wickerhamomyces, and Rhodortula. It is worth noting that some compounds 

produced may be similar to those produced by the plant itself, such as β-citronellol and α-Terpineol. These 

substances, which can also inhibit the feeding of insect pest larvae, have already demonstrated effects on 

filamentous fungi such as Penicillium digitatum, Pyricularia oryzae, Rhizoctonia solani, Fusarium 

moniliforme, Helminthosporium oryzae, and Curvularia luneta, which cause plant and fruit deterioration 

(Agirman & Erten, 2020; Ljunggren et al., 2019; Yan et al., 2021) . 

 
3. PRODUCING VOCs IN MULTI-PRODUCT BIOREFINERIES 
 
 

Of the wide range of VOCs produced by yeasts — ethanol, terpenes, and other compounds derived 

from fermentation processes that add flavors to foods — all come from processes arising from the 

consumption of sugars by these microorganisms (Figure 2). Ethanol is certainly the most well-known 

compound produced by yeast (Alves Jr et al., 2022b). In alcoholic fermentation, pyruvate, obtained from the 

glycolytic pathway, is decarboxylated by pyruvate decarboxylase to acetaldehyde, which is finally reduced 

to ethanol in the reaction catalyzed by the enzyme alcohol dehydrogenase. This alcohol has several 

applications in human activities, either as fuel (destination of the largest volume of its production) or as an 

additive in cleaning, food, and perfumery products. Furthermore, ethanol is also widely used in the 

pharmaceutical and solvent industries (Basile et al., 2018) .  

Although the yeast S. cerevisiae is the most widely used in alcoholic fermentation processes (Basso 

et al., 2022), regarding the production of ethanol from waste (second-generation ethanol or 2G ethanol), 

other wild microorganisms may be expected to take its place or to provide it with new genes (Barrilli et al., 

2020; Tadioto et al., 2022) . This is particuly due to the inability of S. cerevisiae to ferment xylose (the second-

most abundant sugar in lignocellulosic-residues hydrolyzates), accumulating xylitol, which is secreted in 

the medium from the early interruption of the so-referred pentose metabolism. In fact, to be fermented to 

ethanol, xylose must be reduced to xylitol in a reaction catalyzed by xylose reductase (XR), which can then 

be oxidized to xylulose by xylitol dehydrogenase (XDH). Subsequently, xylulose must be phosphorylated and 

then forwarded to the pentose-phosphate pathway (PPP). However, the fermentative metabolism can 

already be interrupted between the first and second reactions, driven by XR and XDH. It turns out that, while 

XR can use NADPH or NADH as electron donors (the former being the preferred coenzyme for most yeasts), 



ISBN 978-65-998418-0-4 -  AGOSTO/ 2022                                                                68 

 

C
A

P
ÍT

U
LO

 4
 -

 P
ro

d
u

ct
io

n
 o

f 
vo

la
ti

le
 o

rg
a
n

ic
 c

o
m

p
o
u

n
d

s
 b

y 
ye

a
s
ts

…
 

XDH depends on NAD+ as an electron acceptor (Figure 2). In this case, given the use of NADPH by XR, a redox 

imbalance occurs, generating an accumulation of xylitol at the expense of ethanol production  (Alves Jr et 

al., 2022a; Estrada-Ávila et al., 2022; Stambuk et al., 2008). On the other hand, this by-product has high 

added value and can be applied as a sweetener in foods and the production of anticaries and cosmetics 

products (Peterson, 2013; Raj & Krishnan, 2020; Wu et al., 2018) . 

 

Figure 2. Xylose and glucose metabolism by yeast cells and examples of VOCs production. To be used as a 
carbon source, xylose must be converted into xylulose-5P, then into glyceraldehyde-3P or fructose-6P 
through the pentose-phosphate pathway (PPP). Both xylose and glucose can generate pyruvate, which can 
either follow alcoholic fermentation producing ethanol, the tricarboxylic acid (TCA) cycle through aerobic 
respiration, or be used to produce other VOCs such as acetic acid, ethyl acetate, and terpenes. Dashed 
arrows are omitting some reactions for simplification.   
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However, other VOCs do not find the same representation as ethanol in the literature. In contrast, 

these compounds tend to have higher added value, and they can be generated especially in multi-product 

biorefineries, taking advantage of the more efficient metabolic pathways of fermenting microorganisms to 

generate different products from each component of plant biomass. Among the VOCs related to pollinator 

attraction, acetaldehyde, acetic acid, ethyl acetate, ethyl butyrate, and isobutanol have already been 

reported (Crowley-Gall et al., 2021; Dzialo et al., 2017; Sobhy et al., 2019; Tylewicz et al., 2022), substances of 

interest to different industrial sectors that account for a global market of approximately US$ 15 billion3,4,5,6,7. 

Part of the VOCs produced by yeasts is derived from the breakage of glycosidic bonds that are 

established between the ß anomer of a monosaccharide and phenols or alkenes (Ohgami et al., 2015). This 

hydrolysis is promoted by ß-glucosidases, enzymes whose biotechnological versatility has been amplified 

recentely (Alves et al., 2018; Barrilli et al., 2020; Colomer et al., 2020; Kuo et al., 2018; Vervoort et al., 2016, 

2018). In fact, it is worth noting that, in addition to their direct relationship with the production of VOCs, ß-

glucosidases are also essential for the complete hydrolysis of cellulose, which is a fundamental part of the 

diet of herbivorous insects and is the main polymer of agroindustrial residues used as substrates in second-

generation sectors (Alves Jr et al., 2019). 

 

4. LIGNOCELLULOSIC WASTE AS SUBSTRATES IN BIOREFINERIES 
 
 

To ethanol, other VOCs can be produced from carbohydrate-rich substrates (Table 1). However, in 

terms of sustainable production, it is desirable to use raw materials that does not compete with food 

production, do not require more planted areas, and have a positive life cycle, with a low water footprint and 

zero or almost zero greenhouse gas emissions (between production and consumption) (Lee et al., 2021) .  

 

                                                      
3 https://www.statista.com/statistics/1245235/acetaldehyde-market-volume-worldwide/  
4 https://www.grandviewresearch.com/industry-analysis/acetic-acid-
market#:~:text=The%20global%20acetic%20acid%20market,factor%20for%20the%20market%20growth.  
5 https://www.globenewswire.com/news-release/2022/02/22/2389567/0/en/Ethyl-Acetate-Market-to-Reach-USD-5-38-
billion-by-2028-Global-Size-Estimation-Revenue-Stats-Applications-Analysis-Growth-Drivers-Business-Strategy-Key-
Companies-and-Forecast-The-Br.html  
6 https://www.prnewswire.com/news-releases/global-butyric-acid-derivatives-market-to-reach-663-6-million-by-2026--
301502537.html  
7 https://www.alliedmarketresearch.com/press-release/isobutanol-market.html  

https://www.statista.com/statistics/1245235/acetaldehyde-market-volume-worldwide/
https://www.grandviewresearch.com/industry-analysis/acetic-acid-market#:~:text=The%20global%20acetic%20acid%20market,factor%20for%20the%20market%20growth
https://www.grandviewresearch.com/industry-analysis/acetic-acid-market#:~:text=The%20global%20acetic%20acid%20market,factor%20for%20the%20market%20growth
https://www.globenewswire.com/news-release/2022/02/22/2389567/0/en/Ethyl-Acetate-Market-to-Reach-USD-5-38-billion-by-2028-Global-Size-Estimation-Revenue-Stats-Applications-Analysis-Growth-Drivers-Business-Strategy-Key-Companies-and-Forecast-The-Br.html
https://www.globenewswire.com/news-release/2022/02/22/2389567/0/en/Ethyl-Acetate-Market-to-Reach-USD-5-38-billion-by-2028-Global-Size-Estimation-Revenue-Stats-Applications-Analysis-Growth-Drivers-Business-Strategy-Key-Companies-and-Forecast-The-Br.html
https://www.globenewswire.com/news-release/2022/02/22/2389567/0/en/Ethyl-Acetate-Market-to-Reach-USD-5-38-billion-by-2028-Global-Size-Estimation-Revenue-Stats-Applications-Analysis-Growth-Drivers-Business-Strategy-Key-Companies-and-Forecast-The-Br.html
https://www.prnewswire.com/news-releases/global-butyric-acid-derivatives-market-to-reach-663-6-million-by-2026--301502537.html
https://www.prnewswire.com/news-releases/global-butyric-acid-derivatives-market-to-reach-663-6-million-by-2026--301502537.html
https://www.alliedmarketresearch.com/press-release/isobutanol-market.html
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Table 1. Examples of VOCs production by yeasts in lignocellulosic hydrolysates. 

Yeast Feedstock VOCs Reference 

Metschnikowia 
chrysoperlae WUT25 

Hydrolyzed corn stover 2-phenylethanol (2-PE) 
Mierzejewska et al. 

(2018) 

Pichia fermentans 
WUT36 

Hydrolized corn stover 2-phenylethanol (2-PE) 
Mierzejewska et al. 

(2018) 

Saccharomyces 
cerevisiae 

Tobacco waste 2-phenylethanol (2-PE) Wang et al. (2013) 

Wickerhamomyces sp. 
Hydrolyzed soybean 

residue 
Ethanol Vedovatto et al. (2021) 

Kluyveromyces 
marxianus 

Opuntia ficus-indica 
Ethyl acetate 

Ethanol 
Acetic acid 

Akanni et al. (2014) 

Candida utilis Opuntia ficus-indica Acetic acid Akanni et al. (2014) 

Kluyveromyces 
marxianus 

Corn stover 
Alfalfa 
Poplar 

Ethyl acetate 
Ethanol 

Hillman et al. (2021) 

Rhodosporidium 
toruloides 

Hydrolyzed corn stover 1.8-cineol Zhuang et al. (2019) 

Pichia kudriavzevii 
Apple and grape 

pomaces 
Acetic acid 

Ethanol 
Steyn et al. (2021) 

Saccharomyces 
cerevisiae 

Apple and grape 
pomaces 

Acetic acid 
Ethanol 

Steyn et al. (2021) 

 

In this sense, the most promising substrates are lignocellulosic residues, which can be used in 

second-generation biorefinery plants. Brazilian sugarcane and US corn production are classic examples of 

the importance of using agricultural residues, as both countries account for 80% of global ethanol 

production (RFA, 2021) . Given this, it is noteworthy that, for each ton of sugarcane, it is possible to extract 

about 270–280 kg of bagasse and 140–165 kg of straw (wet basis) (de Oliveira et al., 2020) . In the US, for 

each kg of dry corn grains harvested, there is 1 kg of residue (dry basis) (Graham et al., 2007) . In 2021, 382 

million tons of corn grain and 654 million tons of sugarcane were harvested, demonstrating the immense 

disposal of underutilized waste (CONAB, 2021; USDA, 2022) . 
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Lignin constitutes the lignocellulosic residues with cellulose and hemicellulose, and the fractions 

of these constituents vary according to the type of plant biomass. Some studies that characterized plant 

biomass from waste showed fractions (%w/w) ranging from 7% to 22% lignin, 32% to 59% cellulose, and 14% 

to 27% hemicellulose (Jönsson & Martín, 2016; Kucharska et al., 2018) . Thus, it is possible to consider around 

60% of these residues as useful content for producing the high-added-value bioproducts presented in this 

chapter. 

 

5. FINAL CONSIDERATIONS 

 

 Although 193 countries have ratified the United Nations 2030 Agenda and the same amount has 

committed to the Paris agreement, the planet is still far from what is expected to ensure development with 

environmental sustainability and control of greenhouse gas emissions. To achieve these two major goals, 

efforts that aim at the valuation and better use of solid waste (such as biotransformation processes) are 

needed. In this context, demand arises for biorefineries capable of converting agroindustrial wastes into 

different products, in addition to the well-studied biofuels — which, by the way, still face bottlenecks in 

terms of the economic viability of their production processes. Thus, multi-product plants, which propose to 

employ efficient metabolic routes and thus obtain a diversity of final products, emerge as a promissing 

prompting the use of lignocellulosic residues as raw material.  

Some potential products are volatile organic compounds (VOCs) naturally produced by yeasts, and 

they have a higher added value than biofuels. The production of VOCs is species-dependent, and the 

literature has highlighted wild yeasts as the main producers, especially those associated with insects and 

flowers. In fact, it is partly up to these microorganisms to attract pollinating insects; in the floral nectary, 

yeasts metabolize sugars and other nutrients secreted by the plant, and produce volatile compounds that 

attract insects to the flowers.   

On this account, second-generation biorefineries aiming for multi-product production may meet at 

least ten of the seventeen Agenda 2030's sustainable development goals (SDGs) by reducing (i) the need for 

dumping grounds; (ii) chemical and microbial contamination of soil, water, and air; (iii) the death of animals 

(currently recurrent, especially in the seas and oceans); (iv) deforestation; and, (v) the demand for extractive 

activities and non-renewable raw materials. Considering yeast's biotechnological potential and the high 
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added value of several VOCs, top global authorities should be lead public policies aiming to boost the 

emergence of second-generation biorefineries worldwide. It is up to them. 
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RESUMO 

A qualidade da água é um dos tópicos da agenda dos Objetivos para o Desenvolvimento Sustentável, e em 

diversas atividades o monitoramento dos ambientes aquáticos é a ferramenta chave para uma gestão 

assertiva, especialmente quando envolve grandes empreendimento como usinas hidrelétricas. Usinas 

hidrelétricas são construídas por meio do barramento de rios, transformando ambientes lóticos em 

lênticos, e consequentemente alterando a biodinâmica da vida aquática e a qualidade deste ambiente. Para 

identificar estes impactos, monitora-se a qualidade da água destes reservatórios. Para que os fenômenos 

limnológicos sejam compreendidos eficientemente, são necessários estudos de longo prazo. Diante disso, 

o presente estudo objetivou avaliar a qualidade da água temporalmente e na área de influência (espaço) 

do reservatório da Usina Hidrelétrica Ourinhos (SP).  Para isso avaliaram-se dados referentes ao 

monitoramento da qualidade da água do lago, no período de 2012 a 2018, os quais foram agrupados para 

gerar o Índice de Estado Trófico (IET) e Índice de Qualidade da Água (IQA). Os resultados indicaram que 

quanto ao IET, 72% das amostras de água analisadas classificaram-se como meso e oligotróficas. Já para 

o IQA, 1,7% das amostras classificaram-se como de qualidade regular, enquanto as demais apresentaram 

qualidade boa ou ótima. De forma geral, a qualidade da água na entrada e na saída do reservatório é 

semelhante, mostrando que a utilização do monitoramento como ferramenta para a intervenção imediata, 

quando da ocorrência de perturbações que comprometam tal qualidade, é essencial.  

 

Palavras-Chave: UHE Ourinhos; IQA; IET; monitoramento 

 
1. INTRODUÇÃO 

 

O aumento da demanda de energia nos últimos anos no Brasil pode ser atribuído ao crescimento 

populacional, ao processo intensivo de urbanização, ao aumento do poder aquisitivo e a implantação de 

indústrias de grande porte. Dados da Empresa de Pesquisa Energética (EPE) (EPE, 2019) indicam um 

aumento de 1,1% no consumo de energia elétrica no país em 2018 em relação ao ano anterior, totalizando 

467.161 gigawatts/hora (GWh).   

A maior parte (60,3%) da energia gerada no Brasil é proveniente de usinas hidrelétricas (Silvera et 

al., 2018). Isso deve-se ao fato de o Brasil possuir um potencial hídrico que favorece a implantação de 

empreendimentos hidrelétricos visando gerar energia, e desta forma são construídas barragens para o 
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represamento de rios (Alfredsen et al., 2022). Estes reservatórios transformam ambientes lóticos (rios) 

em ambientes lênticos (lagos), o que consequentemente altera de maneira considerável a biodinâmica da 

vida aquática e também a qualidade deste ambiente (Jawad, 2021). Essas alterações ocorrem a montante 

e a jusante da barragem, e também verticalmente na coluna d’água(Beck et al., 2012). No entanto, a 

qualidade da água pode ser influenciada pelas atividades desenvolvidas no entorno do reservatório, as 

quais podem ser responsáveis pela entrada de poluentes no lago (Samiotis et al., 2018).  

Alguns estudos mostram que os poluentes podem acumular-se mais facilmente em ambientes 

lênticos do que em ambientes lóticos, devido ao tempo de retenção destas águas (Jawad, 2021), porém é 

apontado que os reservatórios têm grande capacidade de autodepuração (de Groot et al., 2002).  

Para minimizar os impactos negativos desencadeados pelo barramento dos rios, a companhia 

responsável pela administração de cada barragem monitora estratégica e constantemente a qualidade da 

água, incluindo avaliação de parâmetros físicos, químicos e biológicos da água do reservatório. A vigilância 

desses ambientes é importante para a compreensão dos processos limnológicos, e também para 

atividades econômicas realizadas com essa água, como irrigação, pesca ou atividades recreativas (Galizia 

Tundisi, 2018). Monitorar a qualidade da água, e melhorar esta qualidade quando houver necessidade é um 

dos tópicos da agenda dos Objetivos para o Desenvolvimento Sustentável (Bhaduri et al., 2016). Uma vez 

que o ambiente aquático é ponto de conexão entre diversos ecossistemas, teias alimentares, dispersão de 

patógenos, e outras inúmeras atividades.   

Os parâmetros de qualidade da água podem ser analisados individual ou matematicamente 

integrados por meio de índices ambientais como o Índice de Estado Trófico (IET) e o Índice de Qualidade da 

Água (IQA), estes permitem a avaliação espacial e temporal do ambiente (CETESB, 2017; Lamparelli, 2004). 

Além disso, estudos a longo prazo são de grande importância para entender o comportamento ecológico 

do ambiente e também uma ferramenta para tomar decisões que melhorem a qualidade da água. 

Neste contexto, o rio Paranapanema torna-se objeto de estudo por ser um importante afluente do 

alto Rio Paraná, localizado na divisa dos estados de São Paulo e Paraná, com 11 barragens construídas ao 

longo dos 929 km de extensão. A mais recente das barragens construídas neste rio foi a Usina Hidrelétrica 

de Ourinhos, a qual começou a operar em 2005 (Arcifa et al., 2012). Considerando a importância de estudos 

de longo prazo em reservatórios construídos, o presente estudo teve como objetivo analisar as mudanças 
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espaço-temporais na qualidade da água do reservatório da Usina Hidrelétrica de Ourinhos (SP) durante 

sete anos. 

 

2. MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1 Área de estudo e amostragem de água 

 

O objeto deste estudo é a água do reservatório da barragem da Usina Hidrelétrica de Ourinhos (SP), 

construída pelo barramento do rio Paranapanema, tendo entrado em operação em 2005. As amostras de 

água foram coletadas durante as estações de outono (maio) e primavera (novembro) de 2012 a 2018. Para 

o monitoramento foram elencadas oito estações de coleta (Figura 1), de modo a representar os diferentes 

ambientes aquáticos do reservatório. As características de cada estação de coleta estão descritas na 

Tabela 1. As estações de coleta são descritas seguindo o fluxo do rio: EC04, EC05, EC03, EC01, EC07, EC08, 

EC02, EC06. 

 

Figura 1 – Estações de coleta de água distribuídas na área do reservatório da Usina Hidrelétrica de 

Ourinhos (SP). 
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Tabela 1 - Características das estações de coleta, na área do reservatório da Usina Hidrelétrica de 

Ourinhos (SP). 

 

2.2 Parâmetros avaliados para qualidade da água 

  

Para a realização deste estudo foram utilizados laudos de análises físico-químicas e 

microbiológicas da água, já disponíveis no acervo técnico de uma empresa de consultoria e assessoria 

ambiental. Todos os parâmetros avaliados estão apresentados na Tabela 2. As análises foram realizadas 

Estações  
Coordenada 
(UTM 22K)  

Características das Estações de Coleta 

EC 04  
630498  

7443214  

Ambiente profundo, lótico, com vegetação marginal preservada; substrato 
arenoso e pedregoso; troncos submersos presentes nas margens. 
Amostragem realizada no corpo do reservatório.  

EC 05  
628229  

7445331  

Ambiente raso, lêntico, com vegetação marginal pouco preservada; 
substrato arenoso, plantas aquáticas presentes. Amostragem realizada na 
zona de mistura do afluente e o rio Paranapanema.  

EC 03  
627793  

7444168  

Ambiente raso, intermediário, com vegetação marginal preservada; 
substrato arenoso, plantas aquáticas presentes em quase toda sua 
extensão; troncos submersos evidentes em toda área. Amostragem 
realizada na zona de mistura do afluente e o rio Paranapanema.  

EC 01  
621840  
7448181  

Ambiente lêntico, com vegetação marginal moderadamente preservada; 
substrato arenoso, com presença de macrófitas flutuantes e enraizadas 
(ligação do rio realizada com duto); presença de troncos submersos. 
Amostragem realizada na zona de mistura do afluente e o rio 
Paranapanema.  

EC 07  
619645  

7447361  

Ambiente raso, lêntico, com vegetação marginal preservada; substrato 
arenoso, plantas aquáticas presentes nas margens. Amostragem 
realizada na zona de mistura do afluente e o rio Paranapanema.  

EC 08  
619501  
7447151  

Ambiente raso, intermediário, com vegetação marginal preservada; 
substrato arenoso, plantas aquáticas presentes em toda a extensão. 
Amostragem realizada na lagoa do córrego antes da mistura com o rio 
Paranapanema.    

EC 02  
619387  

7448611  

Ambiente lêntico, com vegetação marginal preservada; substrato 
pedregoso (área de bota-fora); presença de troncos submersos e plantas 
aquáticas nas margens. Amostragem realizada no reservatório.  

EC 06  
618758  
7448333  

Ambiente lótico, com substrato pedregoso; pouca vegetação marginal; 
área utilizada para lazer. Amostragem realizada no reservatório.  
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em laboratório com credenciamento quanto a NBR ISO/IEC 17025, seguindo metodologia do Standard 

Methods (APHA, 2012).  

   

Tabela 2 - Parâmetros avaliados nas estações de coleta e os métodos utilizados no monitoramento das 

águas do reservatório da Usina Hidrelétrica de Ourinhos (SP). 

 Parâmetros Métodos analíticos 

Microbiológico Coliformes termotolerantes SMWW 9222D  

 
 
 
 
 

Físico-químico 

Carbono Total    SMWW 5310A/5310B  

DBO5  SMWW 5220D  
Clorofila-α SMWW 10200H  

Cor SMWW 2120C  

Fósforo Total  USEPA 6010C 
Oxigênio Dissolvido  OXÍMETRO (DIRETO)  

pH  PHMETRO (DIRETO)  
Sólidos Totais  SMWW 2540 B  

Temperatura da água  
Turbidez 

Transparência da água 

TERMISTER (DIRETO)  
SMEWW 2130B 

DISCO DE SECCHI (DIRETO)  

Ambiental Precipitação  ESTAÇÃO UHE OURINHOS 

  

2.3 Índices de qualidade ambiental – IET 

 

 Para o cálculo do IET foram consideradas as concentrações de fósforo total e clorofila α 

(Lamparelli, 2004), seguindo as relações matemáticas descritas nas equações I, II, para as estações de 

coleta localizadas em ambiente de rio e as equações III, IV e V para as estações de coleta localizadas em 

ambiente do reservatório.  

 

Rios 

IET (CL) = 10x(6-((-0,7-0,6x(ln CL))/ln 2))-20       (Eq. I) 
IET (PT) = 10x(6-((0,42-0,36x(ln PT))/ln 2))-20      (Eq. II) 

 
Reservatórios 

IET (CL) = 10x(6-((0,92-0,34x(ln CL))/ln 2))          (Eq. III) 
IET (PT) = 10x(6-(1,77-0,42x(ln PT)/ln 2))     (Eq. IV) 

onde: 



ISBN 978-65-998418-0-4  – AGOSTO/ 2022                                                                84 

 

C
A

P
ÍT

U
LO

 5
- 

V
a
ri

a
çã

o
 e

s
p

a
ço

 t
e
m

p
o

ra
l 

d
a
 q

u
a
li

d
a
d

e
 d

a
 á

g
u

a
...

 

PT: concentração de fósforo total medida à superfície da água, expressa em μg.L-1; 

CL: concentração de clorofila a medida à superfície da água, expressa em μg.L-1; 

ln: logaritmo natural. 

A expressão final do índice é: 

Equação V. 

 

Conforme os resultados obtidos por meio dos cálculos, o ambiente aquático avaliado recebe 
classificação distinta referente ao seu nível trófico (Tabela 3).  
 
Tabela 3 – Classificação para determinação de nível trófico com base no cálculo de IET.  

Nível Trófico IET Características 
Ultraoligotró

fico 
<47 

Corpos d'água limpos, com baixíssimas concentrações de 
nutrientes. 

Oligotrófico 
47<IET≤

52 
Corpos d'água limpos, baixa produtividade primária, sem interferir 
no uso da água. 

Mesotrófico 
52<IET≤

59 
Corpos d'água limpos, com produtividade primária intermediária 
podendo interferir na qualidade e uso da água. 

Eutrófico 
59<IET≤

63 

Corpos d'água com alta produtividade primária, redução da 
transparência da água ao longo da coluna d’água, 
comprometimento dos múltiplos usos da agua. 

Supereutrófi
co 

63<IET≤
67 

Corpos d'água com alta produtividade primária, baixa 
transparência da água ao longo da coluna d’água, floração de 
algas e interferência nos usos da água. 

Hipereutrófic
o 

>67 
Corpos d'água com altas concentrações de matéria orgânica e 
nutrientes, comprometimentos no uso da água e da comunidade 
ictiofaunística. 

Fonte: (Lamparelli, 2004). 

 

2.4 Índice de qualidade ambiental - IQA 

 

O Índice da Qualidade da Água (IQA) constitui-se da integração de variáveis físicas (temperatura, 

turbidez e sólidos totais), químicas (pH, nitrogênio e fósforo total, DBO e oxigênio dissolvido) e 

microbiológicas (coliformes termotolerantes) (CETESB, 2017). Os dados de sub superfície das estações de 
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coleta foram utilizados para o cálculo do Índice de Qualidade de Água (IQA). Para tanto, considerou-se o 

nível de importância de cada parâmetro abordado, atribuindo-os pesos distintos previstos na literatura 

(Libânio, 2016), conforme descrito na Tabela 4.  

 

Tabela 4 - Parâmetros utilizados para o cálculo do Índice de Qualidade da Água (IQA) com seus 
respectivos pesos.  

Parâmetros (unidades) Pesos 
Oxigênio dissolvido (mg∙L-1) 17 

Coliformes termotolerantes (NMP 100∙mL-1) 15 

pH 12 

Fósforo total (mg∙L-1) 10 

Nitrogênio total (mg∙L-1) 10 

Demanda Bioquímica de Oxigênio - DBO (mg∙L-1) 10 

Temperatura (°C) 10 

Turbidez (UNT) 08 

Sólidos totais (mg∙L-1) 08 

Fonte: (CETESB, 2017; Libânio, 2016). 

O IQA é calculado a partir das relações matemáticas descritas na Equação I. 

 Equação I. 

onde:  

IQA: Índice de Qualidade das Águas, um número entre 0 e 100; 

qi: qualidade do i-ésimo parâmetro, um número entre 0 e 100, obtido da respectiva “curva média 

de variação de qualidade”, em função de sua concentração ou medida. 

wi: peso correspondente ao i-ésimo parâmetro, um número entre 0 e 1, atribuído em função da 

sua importância para a conformação global de qualidade. 

n: número de variáveis utilizadas no cálculo do IQA. 

 



ISBN 978-65-998418-0-4  – AGOSTO/ 2022                                                                86 

 

C
A

P
ÍT

U
LO

 5
- 

V
a
ri

a
çã

o
 e

s
p

a
ço

 t
e

m
p

o
ra

l 
d

a
 q

u
a
li
d

a
d

e
 d

a
 á

g
u

a
...

 

Conforme os valores obtidos no cálculo, as águas podem ser classificadas em cinco categorias 

que classificam as águas em: Ótima, Boa, Regular, Ruim e Péssima (Tabela 5)(CETESB, 2017), a partir do 

cálculo efetuado. 

 
Tabela 5 - Categorias do Índice de Qualidade da Água baseadas nos limites ponderais calculados.  

Categoria  Ponderação 

Ótima  79 < IQA £ 100 
Boa  51 < IQA £ 79 

Regular  36 < IQA £ 51 
Ruim  19 < IQA £ 36 

Péssima  IQA £ 19 

Fonte: (CETESB, 2017).  

 
4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
A constante ampliação na demanda de energia no Brasil, necessária ao seu desenvolvimento, 

implica em um maior aproveitamento dos rios para fins energéticos. A formação de reservatórios com tal 

finalidade tem potencial de causar alterações nos parâmetros de qualidade das águas, através das 

características pedológicas, declividade, tipo de uso e cobertura do solo do entorno do lago e regime 

pluviométrico que carreia sedimentos e compostos químicos para o reservatório (Badar et al., 2013).  

Conhecer as mudanças espaciais e temporais da qualidade da água, pelo acompanhamento de 

processos físicos, químicos e biológicos auxilia no gerenciamento integrado dos usos múltiplos do recurso, 

o monitoramento da qualidade da água uma ferramenta importante para subsidiar a elaboração de planos 

de manejo para o sistema de gestão. 

Os resultados para os parâmetros analisadas no presente estudo mostram que, de modo geral, 90% 

das amostras coletadas apresentaram valores no limite permitido pela legislação ambiental brasileira 

(CONAMA, 2005). Ao longo do período amostrado a temperatura média da água foi de 22 (±3,2) e 23,8 ºC 

(±2,6) para as campanhas realizadas nos períodos de outono e primavera, respectivamente. O potencial 

hidrogeniônico (pH), na totalidade das campanhas amostrais, manteve-se nos limites estabelecidos pela 

resolução (CONAMA, 2005), a qual determina que este deve ser igual ou superior a 6 e igual ou inferior a 9. 

A pouca variação na temperatura deve-se ao fato do reservatório localizar-se em uma região de clima 

tropical, com inverno seco, onde em períodos frios a temperatura média permanece acima de 18,0°C (Da 

Silva e Souza et al., 2019). 
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Já a faixa média de penetração luminosa na coluna d’agua no período de outono foi de 2,53 m, 

variando de 1,39 m (EC08) a 4,01 m (EC04). Para as amostragens realizadas durante a primavera, a média 

foi de 1,98 m (±0,74), variando de 0,7 (EC08) a 3,16 m (EC04). Os dados referentes a turbidez apresentaram 

valores médios de 4,22 (±0,72) e 6,3 (±3,6) NTU no outono e na primavera, respectivamente. A profundidade 

de penetração luminosa é inversamente proporcional a quantidade de material particulado suspenso, 

sendo este último geralmente associado ao aporte de material proveniente do entorno do lago, carreado 

durante eventos hidrológicos (Pilla et al., 2018). Desta forma, o acompanhamento destes parâmetros 

ajudam a entender diversos processos ecológicos do reservatório (Chen et al., 2007), uma vez que a 

luminosidade é fundamental para processos de produção primária de fitoplâncton, o qual representa a base 

da cadeia alimentar de todo o ecossistema aquático (Davies et al., 2008; Lee et al., 2015).  

 

4.1  Índice de qualidade ambiental – IET 

 

Quanto aos parâmetros relacionados a eutrofização, como a concentração de clorofila α, os 

resultados apresentaram-se abaixo do limite máximo determinado pela legislação (30 µg∙L-1) (CONAMA, 

2005) durante todo o período de monitoramento. No entanto, a concentração de fósforo apresentou 

desconformidade com a mesma legislação (máximo 0,05 mg∙L-1 para ambientes lóticos e 0,03 mg∙L-1 para 

ambientes lênticos) em 40% das amostras (Figura 2).  

 

Figura 2 - Concentração de fósforo nas amostras de água coletadas ao longo do período de estudo. 



ISBN 978-65-998418-0-4  – AGOSTO/ 2022                                                                88 

 

C
A

P
ÍT

U
LO

 5
- 

V
a
ri

a
çã

o
 e

s
p

a
ço

 t
e

m
p

o
ra

l 
d

a
 q

u
a
li
d

a
d

e
 d

a
 á

g
u

a
...

 

 

Considerando que o fósforo é o principal fator limitante para a floração de algas, esse parâmetro é 

utilizado para os cálculos de IET com a clorofila α para indicar a magnitude do grau de eutrofização (Libânio, 

2016). No presente estudo, este índice foi calculado de modo a avaliar cada estação de coleta ao longo de 

todo o período amostral, sendo os resultados apresentados no Quadro 1. Observa-se que, de forma geral, 

os valores de IET encontrados, permitem a classificação das amostras de água das estações de coleta como 

Oligotróficas e Mesotróficas, sendo estas classificações observadas em 72% das amostras.  

Entre as estações de coleta, destaca-se negativamente a EC08, como a mais eutrofizada, 

apresentando uma piora sistemática e gradativa ao longo do tempo, o que pode estar relacionado ao ciclo 

de vida das macrófitas presentes neste ambiente. As características ambientais desta estação 

diferenciam-na das demais estações de coleta por localizar-se em uma lagoa marginal a qual conecta-se 

ao corpo principal do reservatório por meio de uma tubulação, permitindo apenas o fluxo de água e 

restringindo a comunidade de macrófitas. Esta condição de restrição, aliada a disponibilidade de nutrientes 

provida pelo córrego Laranjal (afluente desta lagoa marginal), favorecem a reprodução das macrófitas. As 

macrófitas, independentemente de sua espécie, desempenham funções importantes em ecossistemas 

represados como produtoras primárias, na estocagem e ciclagem de nutrientes, na liberação de detritos 

orgânicos e utilizadas como abrigo e alimento para a fauna aquática (Jones et al., 2020). Ademais, quando 

completam o ciclo de vida, a biomassa resultante da morte das plantas acumula-se ao sedimento, 

tornando-se fonte de nutrientes para novas gerações de macrófitas. Dependendo da quantidade de 

biomassa (g), haverá alteração em diversos parâmetros da qualidade da água, como pH, OD, formas 

nitrogenadas e fosfatadas, além de servirem como fonte de carbono para micro-organismos e alterar 

significativamente a comunidade bacteriana responsável pela decomposição desta biomassa (Libânio, 

2016) 

Na campanha amostral realizada na primavera de 2012, cinco estações de coleta, entre as oito 

monitoradas, foram classificadas como supereutróficas. Considerando que todas as estações de coleta 

apresentaram alteração na qualidade da água, atribui-se a um fator comum como elevado nível de 

precipitação em toda a área de abrangência do reservatório, que possivelmente carreou nutrientes de 

áreas adjacentes, que neste período estavam sendo preparadas para o cultivo agrícola, onde são utilizados 

fertilizantes a base de fósforo (Viancelli et al., 2015), uma vez que 34,5% da área da bacia é ocupada com 

áreas agrícolas (culturas temporárias e permanentes); 36,3% com pastagens; e 8,3% com silvicultura, 
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totalizando 79,1%, indicando um alto grau de uso agropecuário (Comitê da Bacia Hidrográfica do Alto 

Paranapanema, 2016).   

 

Quadro 1 - Valores de IET e suas respectivas classificações para as amostras de água coletadas nos 

diferentes pontos ao longo do período de estudo. Out= Outono, Pri= Primavera. 

  2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 

  Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri 

EC 01 60 63 52 64 58 57 50 62 50 51 50 55 57 51 

EC 02 48 67 51 64 51 50 61 50 50 51 55 55 50 62 

EC 03 52 64 58 63 52 66 50 50 50 51 50 55 50 51 

EC 04 42 58 57 59 51 48 47 47 47 48 47 52 50 48 

EC 05 52 67 57 63 56 50 50 63 50 51 50 55 50 51 

EC 06 40 66 58 59 49 53 47 59 47 48 47 52 50 48 

EC 07 48 63 52 63 52 58 50 50 50 51 50 55 50 51 

EC 08 51 64 54 51 51 57 62 63 59 59 55 55 62 68 

 

  No entanto, quando observados os valores médios de IET ao longo de todo o período amostral 

(Figura 3), é possível inferir que o grau trófico na entrada (EC04) e saída (EC06) do reservatório é 

semelhante.  

Isso demonstra que o ambiente deste reservatório está propenso a mudança em sua qualidade, no 

entanto, devido ao programa de monitoramento é possível observar essas alterações e intervir 

pontualmente identificando o que está causando estas alterações, e no caso de contribuições antrópicas, 

tomar medidas que cessem tais contribuições. Em casos de crescimento excessivo de macrófitas, pode-se 

realizar a remoção mecânica das plantas, para reestabelecer a boa qualidade e manutenção da vida 

aquática.  

Nível Trófico IET

Ultraoligotrófico <47

Oligotrófico 47<IET≤52

Mesotrófico 52<IET≤59

Eutrófico 59<IET≤63

Supereutrófico 63<IET≤67

Hipereutrófico >67
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Figura 3 - Índice de Estado Trófico médio e desvio padrão nos diferentes pontos de amostragem ao longo 

do período de estudo. 

 

3.2 Índice de qualidade ambiental – IQA 

 

No quadro 2 estão apresentados os valores do IQA nas estações de coletas, e suas respectivas 

classificações.  

 

Quadro 2 - Índice da qualidade da água (IQA) das diferentes estações amostrais ao longo do tempo. Out= 
outono, Pri = primavera. 

  2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 

  Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri Out Pri 

EC 04 94 86 85 83 84 89 85 89 85 88 87 87 89 75 

EC 05 84 72 76 83 80 80 82 80 78 84 80 80 82 74 

EC 03 86 82 51 80 75 68 84 83 78 82 81 81 80 79 

EC 01 87 83 86 76 82 76 84 66 78 90 85 85 84 83 

EC 07 87 82 84 80 84 76 80 76 81 91 82 82 80 82 

EC 08 81 69 56 54 80 73 76 72 72 62 80 80 65 70 

EC 02 87 74 85 76 82 85 82 81 74 84 83 83 84 76 

EC 06 94 63 80 78 84 80 80 51 78 86 84 84 76 83 

42

47

52

57

62

67

72

EC 04 EC 05 EC 03 EC 01 EC 07 EC 08 EC 02 EC 06

IE
T 

M
é

d
io

Pontos Amostrais

IET Ultraoligotrófico Oligotrófico

Mesotrófico Eutrófico Supereutrófico
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Essa variação poderia estar associada a influência negativa da DBO (Figura 4), cuja concentração 

foi de 65 e 54 (mg∙L-1) em 2013 e 2015, respectivamente, valores estes, acima do limite máximo (5mg∙L-1) 

estabelecido pela resolução CONAMA 357/2005; e também pela concentração de fósforo, o qual na 

campanha amostral realizada em 2015, observou-se em concentração de 0,330 mg∙L-1 na EC06 (Figura 2) 

extrapolando o limite estabelecido pela legislação (CONAMA, 2005) que determina concentração máxima 

de 0,05 mg∙L-1 para ambientes lóticos.  

 

 

Figura 4 - Concentração de DBO nos diferentes pontos amostrais durante o período de estudo.  

 

A EC03 recebe contribuições negativas provenientes do município de Ribeirão Claro, uma vez que 

este ponto amostral localiza-se na foz do córrego de mesmo nome. Além disso, a concentração de 

coliformes termotolerantes (430 UFC 100 mL-1) também pode ter contribuído para a classificação regular 

Categoria (Cetesb, 2015) Ponderação 

Ótima  80 < IQA ≤ 100 

Boa  52 < IQA ≤ 79 

Regular  37 < IQA ≤ 51 

Ruim  20 < IQA ≤ 36 

Péssima  IQA ≤ 19 
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na EC03, uma vez que também são indicadores de aporte de matéria fecal e que se registra a presença de 

criação de bovinos às margens próximas. A concentração de coliformes termotolerantes observado nas 

amostras de água das outras estações de coleta permaneceram abaixo de 120 UFC 100 mL-1).  

A EC06, localizada à jusante do barramento, caracteriza-se como um ambiente lótico, com 

substrato rochoso e recebe contribuições advindas de todos os outros setores a montante do barramento. 

A concentração de fósforo total nas amostras de água coletadas na primavera de 2015 pode ser resultado 

do escoamento superficial ocasionado pelos índices de precipitações, acima de 40 mm, ocorridos no 

período que antecedeu a coleta. Vale ressaltar que, o fósforo total pode ser encontrado naturalmente em 

corpos hídricos, através da dissolução de compostos do solo e decomposição da matéria orgânica, ou 

proveniente de ações antrópicas como despejos de efluentes domésticos e industriais, detergentes, 

excremento de animais e fertilizantes (Von Sperling, 2014). Além do carreamento de substâncias presentes 

no solo da área de drenagem, a precipitação leva ao aumento da vazão, a qual acelera a velocidade da 

água, revolvendo o sedimento e ressuspendendo compostos fosfatados, contribuindo para qualidade da 

água observada na EC06.  

Observando-se a média do IQA para todo o período amostral, seguindo a linearidade do reservatório 

em relação às ECs, pode-se inferir que a água atingiu a área de influência do reservatório (EC04 - a jusante 

da UHE Chavantes) com qualidade ótima, sofreu em geral algumas alterações, e deixou o sistema (EC06) 

com qualidade semelhante a que entrou (Figura 5).  

 
Figura 5 - Média de IQA observado em todo o reservatório ao longo do período amostral. 
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4. CONCLUSÃO 
 

 72% das amostras de água analisadas classificaram-se como meso e oligotróficas.  

 A EC08 apresenta um ambiente que destoa dos demais em qualidade, e que por conta dessas 

características peculiares necessita de um acompanhamento diferenciado.  

 A maioria (98,3%) das amostras de água analisadas classificaram-se como de qualidade boa ou 

ótima.  

 De forma geral, a qualidade da água na entrada e na saída do reservatório é semelhante, mostrando 

que a utilização do monitoramento como ferramenta, para a intervenção imediata quando da 

ocorrência de perturbações que comprometam tal qualidade, é essencial, contribuindo assim para 

alcançar os objetivos para o desenvolvimento sustentável.  
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