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INTRODUCAO

As proteinas sdo macronutrientes essenciais as fungdes bioldgicas, garantindo a
manuten¢do dos processos vitais (Liao et al., 2022). Com as crescentes preocupagdes com
a saude e o alto custo das proteinas animais, aumenta o interesse por fontes vegetais
sustentaveis, alternativas para suprir a escassez proteica e ampliar o uso de ingredientes
funcionais (Poeggeler et al., 2023). Nesse contexto, leguminosas como a ervilha (Pisum
sativum L.) se destacam por conter aminoacidos essenciais, como a lisina, e compostos
bioativos, como peptideos. Estudos relatam propriedades fisiologicas desses peptideos,
sugerindo potencial no manejo de doengas cronicas (Laguna et al., 2017). Eles podem ser
obtidos por hidrdlise enzimatica, fermentagdo microbiana ou digestdo simulada, gerando
moléculas com efeitos benéficos. Nesta etapa inicial, utilizou-se o método de Bradford
para avaliar a concentragdo proteica, definindo as condi¢des experimentais para analises
futuras de digestao e bioatividade.

DESENVOLVIMENTO

Para avaliar proteinas soluveis, foi elaborada uma curva de calibragcdo pelo método de
Bradford (1976), usando albumina de soro bovino (Merck) como padrio. Inicialmente,
preparou-se uma solugdo de 1 mg/mL pela dissolu¢do de 10 mg do composto em 10 mL
de agua destilada sob agitagdo até completa homogeneizagao. A partir dela, realizaram-
se diluigdes seriadas com concentragdes finais de 5 a 50 pg. De cada diluigdo, 100 pL
foram coletados em triplicata e adicionados a tubos com 2,5 mL do reagente de Bradford.
Apds homogeneizacdo e 2 minutos de incubagdo, as amostras foram analisadas em
espectrofotometro UV-Vis a 595 nm, comprimento de onda da coloragdo azul formada.
Para avaliar a influéncia da preparagdo da amostra na precisdo do método, analisaram-se
proteinas de ervilha em duas condigdes: homogeneizada (PH) ¢ ndo homogeneizada
(PNH). A homogeneizacdo favorece a dispersdo uniforme das moléculas, reduz
interferéncias e aumenta a confiabilidade das leituras. Essa etapa foi essencial para
verificar se a preparacdo fisica influencia na quantificagdo e reprodutibilidade dos
resultados.

RESULTADOS

A curva de calibragcdo com a proteina padrdo (Figura 1) apresentou equagdo linear y =
0,0098 + 0,0438x e coeficiente de correlagao (R?) de 0,9678, indicando boa linearidade.
Ao aplicar nas amostras, observou-se diferenga entre proteina homogeneizada (PH) e ndo
homogeneizada (PNH). A PH apresentou equagdo y = 0,0115 + 0,064x (R* = 0,9891),
evidenciando excelente correlacdo e refor¢ando a confiabilidade da preparacdo. J4 a PNH
teve correlagdo fraca (y = 0,0105 + 0,0012x; R*=0,8181), sugerindo maior variabilidade
e menor precisdo na estimativa. Em altas concentragdes (ex.: 45 pg), a diferenca foi
marcante: PH teve absorbancia de 0,534 (50,74 nug) e PNH de 0,516 (44,34 pg). Em
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concentragdes baixas, como 5 pug, a PH indicou 4,11 pg, e a PNH superestimou com 5,53
pg. Nas faixas intermediarias (20-25 pg), a PNH ndo apresentou valores consistentes,
com leituras sem correlacdo significativa, indicando limitacdes do método nessas
condicoes.

CONSIDERACOES FINAIS

A constru¢do das curvas analiticas foi essencial para converter absorbancia em
concentragdes reais de proteinas soluveis, confirmando a precisdo do método de Bradford
e sua aplicabilidade em andlises futuras, como digestdo simulada e hidrélise enzimatica.
A proteina homogeneizada (PH) apresentou melhor correlagdo linear do que a ndo
homogeneizada (PNH), que mostrou inconsisténcias em concentragdes intermediarias (20
e 25 pg). Os resultados indicam que a homogeneizagdo ¢ decisiva para a qualidade
analitica, assegurando maior linearidade, sensibilidade e reprodutibilidade — aspectos
fundamentais para o prosseguimento do projeto e a avaliagdo da bioatividade de peptideos
da proteina de ervilha.
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