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CARACTERIZAÇÃO DO PROTEOMA DE Genlisea violacea A.St.-Hil. 
(LENTIBULARIACEAE) 

 

RESUMO - A família Lentibulariaceae, da ordem Lamiales, é a maior entre as 
famílias de plantas carnívoras e está composta pelos gêneros Pinguicula, Genlisea e 
Utricularia. Filogeneticamente o gênero Pinguicula é o grupo irmão do clado Genlisea-
Utricularia. Cada gênero exibe especializações morfológicas em suas armadilhas que 
permitem a captura e digestão de pequenos organismos. O gênero Pinguicula 
apresenta diferentes características pleisomórficas, sendo o único gênero da família 
com raízes e com folhas pegajosas modificadas em armadilhas, por sua vez, o gênero 
Utricularia apresenta armadilhas em forma de vesículas, chamadas de utrículos, e o 
gênero Genlisea apresenta folhas utriculíferas submersas com forma de “Y” invertido 
como armadilhas. As proteínas expressas nos tipos foliares de Genlisea, folhas e 
armadilhas, são pouco conhecidas, e análise diferencial das proteínas expressas nos 
dois tipos foliares podem auxiliar no entendimento dos seus processos biológicos. 
Deste modo, neste trabalho foi realizado o estudo proteômico dos tipos folhares de 
dois morfotipos de Genlisea violacea, de flor roxa e flor branca. Para tal, amostras de 
folhas e armadilhas dos dois morfotipos foram empregadas para extração das 
proteínas totais, realizado o sequenciamento de novo dos peptídeos e criado um 
inventário de proteínas presentes nos tipos foliares de cada morfotipo. Além disso, 
foram realizadas quantificações das proteínas compartilhas por folhas e armadilhas 
dos dois morfotipos. Assim, foram identificadas um total de 482 proteínas exclusivas 
para folhas fotossintéticas e 14 para as armadilhas e 65 proteínas foram 
compartilhadas pelos dois tipos folhares. A análise comparativa mostrou que oito 
proteínas foram expressas diferentemente entre os dois tipos de folhas. As análises 
funcionias e a quantificação indicaram que as proteínas das folhas fotossintéticas 
estão envolvidas principalmente na fotossíntese e respostas aos estímulos e as 
proteínas das armadilhas estão relacionadas à respiração, transporte e digestão. A 
identificação em larga escala das proteínas de Genlisea violacea permite esclarecer 
algumas diferenças e similitudes funcionais entre folhas fotossintetizantes e as 
armadilhas, aumentando nossa compressão da biologia deste gênero de plantas 
carnivoras. 

 

 

Palavras chave: Plantas carnívoras, armadilhas, proteômica, sequenciamento de 
novo, LC-MS/MS. 
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CHARACTERIZATION OF THE PROTEOM OF Genlisea violacea A.St.-Hil. 

(LENTIBULARIACEAE) 

 

ABSTRACT – The family Lentibulariaceae, of the order Lamiales, is the largest among 

the families of carnivorous plants and is composed of the genera Pinguicula, Genlisea 
and Utricularia. Phylogenetically the genus Pinguicula is the sister group of the 
Genlisea-Utricularia clade. Each genus exhibits morphological specializations in its 
traps that allow the capture and digestion of small organisms. The genus Pinguicula 
present different pleisomorphic characteristics, being the only genus of the family with 
roots and sticky leaves modified in traps, in turn, the genus Utricularia presents traps 
in the form of vesicles, called utricles, and the genus Genlisea presents submerged 
utriculiferous leaves. inverted “Y” shape like traps. The proteins expressed in the leaf 
types of Genlisea, leaves and traps, are little known, and differential analysis of the 
proteins expressed in the two leaf types can help in the understanding of their biological 
processes. Thus, in this work, the proteomic study of the leaf types of two morphotypes 
of Genlisea violacea, of purple and white flowers, was carried out. For this, samples of 
leaves and traps of the two morphotypes were used to extract the total proteins, after 
that a de novo peptide sequencing was carried out and an inventory of proteins present 
in the leaf types of each morphotype was generated. In addition, quantifications of the 
proteins shared by leaves and traps of the two morphotypes were performed. Thus, a 
total of 482 exclusive proteins for photosynthetic leaves and 14 for traps were identified 
and 65 proteins were shared by the two leaves types. Comparative analysis showed 
that eight proteins were expressed differently between the two types of leaves. 
Functional analysis and quantification indicated that photosynthetic leaf proteins are 
mainly involved in photosynthesis and responses to stimuli and trap proteins are 
related to respiration, transport and digestion. The large-scale identification of Genlisea 
violacea proteins allows to clarify some differences and functional similarities between 
photosynthetic leaves and traps, increasing our compression of the biology of this 
genus of carnivorous plants. 
 
 

 
Keywords: Carnivorous plants, traps, proteomics, de novo sequencing,  
LC-MS/MS. 
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CAPÍTULO 1 - Considerações gerais 

Introdução 

As plantas carnivoras apresentam diferentes adaptações para atrair, capturar e 

digerir presas (JUNIPER; ROBINS; JOEL, 1989; ELLISON, 2006; ELLISON; 

ADAMEC, 2018). Na história evolutiva das angiospermas, a síndrome da carnivoria 

surgiu em momentos diferentes, agrupando 10 famílias de cinco ordens (GIVNISH, 

2015; WHEELER; CARSTENS, 2018). Dentro da ordem Lamiales, no clado das 

Asterídeas, encontra-se a família Lentibulariaceae Rich. (APG IV, 2016), a maior 

família de plantas carnívoras, agrupando cerca de 350 espécies nos gêneros 

Pinguicula L, Genlisea A. St.-Hil. e Utricularia L. (FLEISCHMANN, 2012; 

FLEISCHMANN; STAATSSAMMLUNG; MENZINGER, 2015). No Brasil, centro de 

diversidade da família (TAYLOR, 1991; MCPHERSON, 2010), até o momento, foram 

descritas 86 espécies dos gêneros Genlisea e Utricularia, dos quais 30 são endêmicas 

(MIRANDA et al., 2015.; FLORA DO BRASIL 2020, em construção). Além disso, nesta 

família encontram-se os menores genomas de plantas conhecidos, particularmente 

em espécies dos gêneros Genlisea e Utricularia, com genomas de aproximadamente 

de 60 Mpb (ALBERT et al., 2010). Cada gênero da família apresenta especializações 

morfológicas, com adaptações à captura e digestão de artrópodes e outros pequenos 

organismos (JUNIPER et al., 1989). O gênero Pinguicula apresenta estados de 

caracter pleiosomórficos para as características raízes (presença) e armadilhas 

(folhas adesivas), enquanto os gêneros Genlisea e Utricularia apresentam estados de 

caracter apomórficos para esses carateres, não apresentando raízes e com 

armadilhas complexas (JUNIPER; ROBINS; JOEL, 1989; TAYLOR, 1989; MÜLLER et 

al., 2006).  

O gênero Genlisea está composto por 31 espécies de ervas rosetadas 

(FLEISCHMANN, 2012; SILVA et al., 2020a), com folhas aéreas fotossintéticas e 

folhas subterrâneas não-fotossintéticas modificadas em armadilhas, com aparência 

de raiz, chamadas folhas utriculíferas (FLEISCHMANN, 2012). Dentre as presas de 
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Genlisea encontram-se bactérias, protozoários, algas e integrantes da microfauna, 

como nematoides, rotíferos, anelídeos e pequenos artrópodes (BARTHLOTT et al., 

1998; STUDNICKA, 2003; PŁACHNO; FABER; JANKUN, 2005; PŁACHNO et al., 

2006; CARAVIERI et al., 2014; KOLLER-PEROUTKA et al 2014). Dentro das 

armadilhas, os tricomas permitem capturar e digerir as presas (PŁACHNO; 

KOZIERADZKA-KISZKURNO; SWIATEK, 2007). Pouco se sabe sobre a produção de 

enzimas hidrolíticas e mecanismos de digestão nos gêneros de Lentibulariaceae. 

Entretanto, em Genlisea, por meio de testes enzimáticos, já foi detectada atividade da 

fosfatase nas células terminais dos tricomas no interior das armadilhas (PŁACHNO et 

al., 2006). 

 

A disponibilidade de sequências genômicas tem contribuido para a descoberta 

de enzimas e para o melhor entendimento dos mecanismos e evolução da carnivoría 

em diferentes famílias de plantas (RAVEE et al., 2018). Entretanto, poucos estudos 

com enfoque proteômico têm sido desenvolvidos em plantas carnívoras (HATANO; 

HAMADA, 2008; 2012; SCHULZE et al., 2012; BITEAU et al. 2013; LEE et al., 2016; 

ZAKARIA et al., 2019). Entre os estudos proteômicos, as abordagens mais comuns 

usadas para identificar proteínas com dados de espectrometria de massa em tandem 

(MS / MS) dependem de banco de dados disponível para comparação com dados 

experimentais (MA et al., 2003). Assim, no sequenciamento de peptídeos de novo, a 

identidade dos peptídeos originada pela digestão de proteínas pode ser inferida 

diretamente a partir dos espectros de massa adquiridos, permitindo a identificação de 

proteínas sem a existência de um genoma de referência (MA, 2015).  

 

No gênero Genlisea há proteoma disponível apenas para Genlisea aurea 

(LEUSHKIN et al., 2013), mas não para a espécie-tipo do subggênero Tayloria, 

Genlisea violacea. Essa espécie, endêmica do Brasil, encontrada em São Paulo e 

Minas Gerais (FLEISHMANN et al, 2011; BFG, 2015; FLORA DO BRASIL 2020, em 

construção; MIRANDA et al., 2015), e exibe uma alta variação na morfologia, incluindo 

variações no tamanho da planta, dos tricomas e cor e tamanho da corola, 

apresentando plantas com flores violetas/lilás, ou brancas (FLEISCHMANN et al., 

2010, 2011; FLEISCHMANN, 2012). 
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Nesse contexto, o presente trabalho visa caracterizar e comparar os 

proteomas das folhas fotossintetizantes e utriculíferas (armadilhas) dos morfotipos de 

flores roxas e brancas de Genlisea violacea e como objetivos específicos: (i) identificar 

as proteínas das folhas fotossintetizantes e armadilhas dos morfotipos de flor roxa e 

branca de Genlisea violacea; (ii) verificar a variação da produção de proteínas 

compartilhadas nos diferentes tipos foliares de cada morfotipo, (iii) comparar a 

produção de proteínas relacionadas à carnivoria nos diferentes tecidos da espécie 

estudada.  
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