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Introdugdo: O mel é um produto natural muito apreciado pelas suas propriedades sensoriais,
nutricionais e medicinais. Os méis monofiorais sdo produtos de valor acrescentado por serem
considerados de elevada qualidade e com aroma e sabor bem definidos, sendo por isso suscetiveis a
adulteragdes. Tal facto torna importante o desenvolvimento de novas metodologias para a avaliagao
da autenticidade e origem botanica. O método usado atualmente para a determinagéo da origem
botanica baseia-se na analise melissopalinoldgica, que é morosa e requer técnicos especializados
[1]. Os métodos de ADN apresentam-se como alternativas promissoras para a identificagdo de
espécies em matrizes complexas e processadas.

Objetivos: O principal objetivo deste trabalho baseou-se na diferenciacdo de espécies boténicas do
mel usando a abordagem de DNA barcoding acoplada a andlise por High Resolution Melting (HRM).
Materiais e métodos: Neste trabalho, utilizaram-se plantas da familia Ericaceae, Lavandula spp. e
eucalyptus spp. Usaram-se ainda 4 méis distintos: 3 monoflorais (urze, rosmaninho e esucalipto) e 1
multifloral. Os genes rbcL. e matK e a regido nao codificante trnH-psbA foram alinhados (Bioedit
v7.2.5), permitindo o desenho de primers para espécies nos grupos Ericaceae e Lavandula spp. O
ADN foi extraido com o kit NucleoSpin Plant Il [2]. A capacidade de amplificagdo dos extratos foi
avaliada com alvo num gene eucariota universal (185 rRNA gene) [3]. A especificidade e
sensibilidade dos primers desenhados foram determinadas por PCR qualitativa e PCR em tempo real
acoplada a analise por HRM.

Resultados e discussé@o: Os primers desenhados para Lavandula spp. com alvo no gene rbclL
mostraram ser os mais adequados para a andlise por HRM, apresentando elevada especificidade e
sensibilidade. A andlise por HRM permitiu a discriminagdo ao nivel do género nas plantas testadas
possibilitando a sua discriminagao em 4 clusters distintos com elevado nivel de confianga (>98.7%),
sendo os méis incluidos no cluster 1 (urze).

Concluséo: Neste trabalho foi proposta uma nova metodologia robusta, simples e fidvel, que combina
o DNA barcoding com andlise por HRM. Das regides testadas, o locus rbcL demonstrou ser o mais
adequado para a diferenciagdo de urze em mel, contribuindo para a determinagao da sua origem
botéanica.
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