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INTRODUÇÃO  

As proteínas são macronutrientes essenciais às funções biológicas, garantindo a 

manutenção dos processos vitais (Liao et al., 2022). Com as crescentes preocupações com 

a saúde e o alto custo das proteínas animais, aumenta o interesse por fontes vegetais 

sustentáveis, 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 aminoácidos essenciais, como a lisina, e compostos 

bioativos, como peptídeos. Estudos relatam propriedades fisiológicas desses peptídeos, 

sugerindo potencial no manejo de doenças crônicas (Laguna et al., 2017). Eles podem ser 

obtidos por hidrólise enzimática, fermentação microbiana ou digestão simulada, gerando 

moléculas com efeitos benéficos. Nesta etapa inicial, utilizou-se o método de Bradford 

para avaliar a concentração proteica, definindo as condições experimentais para análises 

futuras de digestão e bioatividade. 

 

DESENVOLVIMENTO   

Para avaliar proteínas solúveis, foi elaborada uma curva de calibração pelo método de 

Bradford (1976), usando albumina de soro bovino (Merck) como padrão. Inicialmente, 

preparou-se uma solução de 1 mg/mL pela dissolução de 10 mg do composto em 10 mL 

de água destilada sob agitação até completa homogeneização. A partir dela, realizaram-

se diluições seriadas com concentrações finais de 5 a 50 µg. De cada diluição, 100 µL 

foram coletados em triplicata e adicionados a tubos com 2,5 mL do reagente de Bradford. 

Após homogeneização e 2 minutos de incubação, as amostras foram analisadas em 

espectrofotômetro UV-Vis a 595 nm, comprimento de onda da coloração azul formada. 

Para avaliar a influência da preparação da amostra na precisão do método, analisaram-se 

proteínas de ervilha em duas condições: homogeneizada (PH) e não homogeneizada 

(PNH). A homogeneização favorece a dispersão uniforme das moléculas, reduz 

interferências e aumenta a confiabilidade das leituras. Essa etapa foi essencial para 

verificar se a preparação física influencia na quantificação e reprodutibilidade dos 

resultados. 

 

RESULTADOS   

A curva de calibração com a proteína padrão (Figura 1) apresentou equação linear y = 

0,0098 + 0,0438x e coeficiente de correlação (R²) de 0,9678, indicando boa linearidade. 

Ao aplicar nas amostras, observou-se diferença entre proteína homogeneizada (PH) e não 

homogeneizada (PNH). A PH apresentou equação y = 0,0115 + 0,064x (R² = 0,9891), 

evidenciando excelente correlação e reforçando a confiabilidade da preparação. Já a PNH 

teve correlação fraca (y = 0,0105 + 0,0012x; R² = 0,8181), sugerindo maior variabilidade 

e menor precisão na estimativa. Em altas concentrações (ex.: 45 µg), a diferença foi 

marcante: PH teve absorbância de 0,534 (50,74 µg) e PNH de 0,516 (44,34 µg). Em 



                                                                                                 ANO: 2025  

2 

 

concentrações baixas, como 5 µg, a PH indicou 4,11 µg, e a PNH superestimou com 5,53 

µg. Nas faixas intermediárias (20–25 µg), a PNH não apresentou valores consistentes, 

com leituras sem correlação significativa, indicando limitações do método nessas 

condições. 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS   

A construção das curvas analíticas foi essencial para converter absorbância em 

concentrações reais de proteínas solúveis, confirmando a precisão do método de Bradford 

e sua aplicabilidade em análises futuras, como digestão simulada e hidrólise enzimática. 

A proteína homogeneizada (PH) apresentou melhor correlação linear do que a não 

homogeneizada (PNH), que mostrou inconsistências em concentrações intermediárias (20 

e 25 µg). Os resultados indicam que a homogeneização é decisiva para a qualidade 

analítica, assegurando maior linearidade, sensibilidade e reprodutibilidade — aspectos 

fundamentais para o prosseguimento do projeto e a avaliação da bioatividade de peptídeos 

da proteína de ervilha. 
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