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RESUMO 
Os fungos são fontes importantes para a obtenção de enzimas biotecnológicas. Portanto, este estudo teve como 

objetivo bioprospectar fungos filamentosos capazes de produzir as enzimas proteases, celulases e xilanases. 

Inicialmente, isolaram-se os fungos de lodo ativado residual, fornecido por uma indústria de celulose, através de 

técnicas microbiológicas tradicionais. Em seguida, realizou-se a produção enzimática empregando fermentação 

líquida submersa, em condições de cultura descritas na literatura. A cepa identificada como CCI-1 foi a que 

demonstrou maior capacidade de secretar enzimas de interesse, principalmente proteases (3256,5 U mg-1). Por 

isso, foi identificada por características macroscópicas, microscópicas e análises moleculares, utilizando 

iniciadores das regiões D1/D2 e ITS, seguidos por sequenciamento genético. Identificou-se a nova cepa como 

Paecilomyces dactylethromorphus, um agente biotecnológico promissor, que poderá ser utilizada para obtenção 

de outros produtos de valor agregado. 

Palavras-chave: Celulase, Fungo filamentoso, Protease, Sequenciamento, Xilanase. 

 

ABSTRACT 
Fungi are important sources for obtaining biotechnological enzymes. Therefore, this study has as objective a 

bioprospect filamentous fungi capable of producing the enzymes proteases, cellulases and xylanases. Initially, 

residual activated sludge fungi, isolated from a cellulose industry, were isolated using traditional microbiological 

techniques. Then, enzymatic production was carried out using submerged liquid fermentation, under culture 

conditions described in the literature. The strain identified as CCI-1 showed the greatest capacity to secrete 

enzymes of interest, principally proteases (3256.5 U/mg). Therefore, it was identified by macroscopic, 
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microscopic and molecular analysis characteristics, using primers from the D1/D2 and ITS regions, followed by 

genetic sequencing. The new strain was identified as Paecilomyces dactylethromorphus, a promising 

biotechnological agent, which can be used to obtain other value-added products. 

Keywords: Cellulase, Filamentous fungus, Protease, Sequencing, Xylanase. 

__________________________________________________________________________________________

 

INTRODUÇÃO 
O tratamento de resíduos agroindustriais, mediado por micro-organismos, ocorre pela remoção de 

compostos tóxicos que formam no final o chamado lodo ativado residual. Nessas estações de tratamento, ocorre 

a oxidação bioquímica de compostos inorgânicos e orgânicos, que são submetidos ao sistema durante o descanso 

aeróbico (BENTO et al., 2005). Acredita-se que, após a remoção desses compostos poluentes, micro-organismos 

residuais com características metabólicas interessantes permaneçam no lodo ativado, pois, o contato com 

substâncias tóxicas pode favorecer a ocorrência de alterações genéticas durante o processo, gerando mudanças 

positivas, sob o ponto de vista biotecnológico, em suas rotas bioquímicas (PEREIRA et al., 2012). 

Os fungos filamentosos são os principais produtores de enzimas com interesse industrial. Paecilomyces 

sp. é um gênero de fungos que apresentam hifas hialinas a amareladas, septadas ou lisas, conidióforos irregulares 

ramificados, capazes de produzir conídios hialinos unicelulares em cadeias basipetais (MOREIRA et al., 2018). 

A observação dessas características morfológicas é essencial para a identificação das espécies fúngicas, além 

disso, técnicas de identificação biomolecular também são importantes. As espécies mais isoladas em diferentes 

ecossistemas são conhecidas por P. variotii, P. formosus e P. dactylethromorphus (HOUBRAKEN et al., 2010). 

Paecilomyces sp. é descrito como um fungo de grande importância na obtenção de enzimas, como as 

proteases (FAN et al., 2012), xilanases, celulase (BALA e SINGH, 2018), tanases, fitases, quitinases, amilases e 

pectinases (LAGUNA et al., 2015). Ademais, sua aplicação foi descrita para aplicação no biocontrole de 

nematoides (LI et al., 2018) e na degradação de plásticos biodegradáveis (ACHARYA e CHAUDHARY, 2012). 

Os avanços biotecnológicos favoreceram a substituição de processos químicos industriais por 

biocatalisadores enzimáticos, contribuindo para a redução de danos ambientais, devido ao uso de catalisadores 

não tóxicos e biodegradáveis. Dentre esses biocatalisadores, podem ser citadas as enzimas que transformam um 

substrato em um produto de interesse, acelerando o processo devido a redução da energia de ativação 

(ACHARYA e CHAUDHARY, 2012). Entre as enzimas biotecnológicas mais utilizadas em diferentes setores 

estão as proteases, celulases e xilanases. 

As proteases são capazes de hidrolisar e clivar as ligações peptídicas (HSIAO et al., 2014). Sabe-se que 

as proteases microbionas são importantes em diversos setores industriais, principalmente as proteases fúngicas, 

que se destacam devido a alta atividade e estabilidade em ambientes ácidos (HSIAO et al., 2014). Essa enzima 

fúngica pode ser empregada em processamento de alimentos, coagulantes de leite e aditivos alimentares que 

melhoram o sabor e a textura (HSIAO et al., 2014), além de ser utilizada na indústria do couro, substituindo 

sulfetos e detergentes, a altas temperaturas e ainda na síntese de novos medicamentos (ACHARYA e 

CHAUDHARY, 2012).  

As celulases são capazes de hidrolisar as ligações glicosídicas, atuando na degradação da celulose, 

através da conversão do açúcar em etanol e outros combustíveis, e assim contriui para a obtenção de energia 

renovável e na redução da poluição ambiental. Também são utilizados como biocatalisadores em diversas áreas 

industriais, como nas indústrias têxtil e de papel, por exemplo. Na indústria de alimentos, são utilizadas como 

aditivo enzimático, com a principal característica de nelhorar a utilização de nutrientes na alimentação animal 
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(KUHAD et al., 2011). Aliado a isso, tornaram-se importantes ferramentas biotecnológicas, pois, geralmente 

possuem alta estabilidade proteica e atividade enzimática em temperaturas variadas (PRASANA et al., 2016). 

As xilanases podem ser usadas para fins industriais ou para a melhoria da saúde humana e animal. Os 

oligossacarídeos produzidos pela ação das xilanases são utilizados como aditivos alimentares, com a finalidade 

de estimular o crescimento ou a atividade dos micro-organismos da microbiota (FALCK et al., 2013), sendo 

também utilizadas na degradação do xilano (HATANAKA et al., 2011), além do seu papel na indústria de 

celulose, atuando no branqueamento (GOLUGURI, 2012). Por serem enzimas hidrolíticas da hemicelulose, as 

xilanases são uma alternativa ao uso de compostos tóxicos clorados, com potencialidade na redução da poluição 

e melhoria na qualidade da celulose produzida (WALIA et al., 2017). 

Nesse contexto, este estudo teve como objetivo bioprospectar, em lodo ativado residual, fungos 

filamentosos capazes de produzir as enzimas proteases, celulases e xilanases. E, através desses, contribuir para 

os avanços tecnológicos em diferentes segmentos industriais, que colaborem com a melhoria da saúde humana e 

animal, além de favorecer a obtenção de produtos biotecnológicos sustentáveis. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 
Bioprospecção 

As cepas fúngicas foram isoladas de lodo ativado residual, recuperado em uma estação de tratamento de 

celulose de Lençóis Paulista/SP, Brasil, no segundo semestre de 2016. A amostra de lodo foi homogeneizada, 

pesada (1g) e diluída em solução fisiológica estéril 1:10, 1:100 e 1:1000. Em seguida, com o auxílio de uma alça 

de Drigalski, 1 mL das soluções diluídas foram inoculadas e semeadas no meio de cultura ágar Sabouraud 

Dextrose com Cloranfenicol. As placas de 90mm x 15mm foram incubadas em estufa microbiológica a 28°C até 

o surgimento das primeiras colônias. A cada observação do crescimento de uma nova colônia com macroscopia 

distinta, uma coleta, com auxílio de agulha microbiológica, era realizada e transferida para outras placas 

contendo meio, até que, ao final, foram obtidas culturas puras (PRADE et al., 2007). Dezessete colônias foram 

inicialmente isoladas e avaliadas quanto à sua capacidade de produzir proteínas pelo método de Bradford 

(BRADFORD, 1976). 

A colônia que produziu a maior concentração de proteínas foi identificada com o código CCI 1, sendo 

está analisada quanto às suas características macroscópicas e microscópicas (exame direto e microcultivo) 

(SIDRIM et al., 2012). A análise molecular dessa colônia consistiu na extração do DNA fúngico cultivado por 7 

dias em ágar Sabouraud Dextrose a 28 ºC, utilizando a técnica Quick CTAB modificada (ZHANG et al., 2015). 

A amostra foi macerada com nitrogênio líquido, transferida para um microtubo contendo glass beads (Sigma Life 

Science 425-600 µm), adicionado 980 µL de tampão de extração (100 mM Tris-HCL com pH 8, 1.4 M Cloreto 

de sódio, 30 mM EDTA, 2% CTAB e 2% Mercaptoetanol) e homogeneizado no equipamento Precellys (Bertin 

Technologies, MD, EUA) para ruptura das células fúngicas.  

A quantificação e análise da pureza do DNA foi realizada no equipamento NanoVue (GE Healthcare, 

USA). As reações de PCR foram realizadas com a GoTaq®Green Master Mix (Promega, Madison, USA), com 

volume total de 25 µL, contendo 3 µL de DNA genômico e 0,5µM de cada primer. Para a região ITS, foram 

utilizados os primers ITS1 (5’-TCCGTCGGTGAACCTGCGG-3’)/ITS4 (5’TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’) 

(WHITE et al., 1990) e para a região D1/D2 os primers NL1 

(5’-GCATATCAATAAGCGGAGGAAAAG-3’)/NL4(5’- GGTCCGTGTTTCAAGACGG-3’) (VILELA et al., 

2005).  

Foi utilizado como controle positivo o DNA de Paracoccidioides sp. e como controle negativo não 

houve adição de DNA. As condições de amplificação foram: para os primers ITS1 e ITS4 o ciclo foi de 5 
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minutos a 94 °C, 1 minuto a 94 °C, 1 minuto a 55 °C e 1 minuto a 72 °C; para os primers NL1 e NL4 o ciclo foi 

de 2 minutos a 95 °C, 45 segundos a 95 °C, 45 segundos a 60 °C, 45 segundos a 72 °C e 5 minutos a 72 °C, e 

ambos reiniciando o ciclo até obter 40 ciclos completos (ZHANG et al., 2015). A visualização do material 

amplificado foi realizada por corrida eletroforética em gel de agarose a 1,5% adicionado de 0,1µL/mL de SYBR 

Safe DNA gel stain (Invitrogen). O gel foi visualizado em transluminador de luz UV (Tlum Compact Syngene). 

Para o sequenciamento foi utilizado o sequenciador automático de DNA Modelo ABI 3500 (Applied Biosystems) 

seguindo a metodologia de Sanger (IBTEC, 2018). As sequências obtidas foram visualizadas sob a forma de 

eletroferograma, alinhadas pelo programa MEGA X (KUMAR et al., 2018) e submetidas ao BLASTn 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST). 

 

Produção de enzimas 

Todas as produções enzimáticas foram realizadas na concentração de 107 esporos mL-1, cuja 

padronização foi realizada pela contagem em câmara de Neubauer. Empregou-se fermentação líquida submersa 

(SmF) em Erlenmeyer de 250 mL, em agitador orbital e, para cada enzima, foram empregados meios de cultura e 

condições de cultivo específicos. 

A produção de protease foi realizada utilizando-se o meio de cultura e as condições de cultivo descrito 

por Rao et al. (2006), com modificações. O meio foi constituído de 30 g glicose, 10 g peptona suplementado com 

10 g de extrato de levedura, 6 g de farinha de soja, 1,9 g sacarose, 5 g de caseína (g.L-1). O pH inicial do meio foi 

ajustado para 7,0, a fermentação foi incubada durante 7 dias sob agitação de 150 rpm a 28 ºC. 

Para a produção de celulase, o meio empregado foi o descrito por Nair et al. (2008), com modificação. 

O meio consistia em 0,5 KCl; MgSO4.7H2O 0,5; (NH4) 2HPO4 2,5; NaH2PO4 0,5; CaCl2.2H2O 0,01; 

FeSO4.7H2O 0,01; ZnSO4.7H2O 0,002 e 0,5 carboximetilcelulose (g.L-1). A produção foi realizada por 7 dias, 

com o pH inicial ajustado para 6,0, sob 100 rpm a 30 °C. 

A xilanase foi produzida utilizando o meio de cultura e as condições de cultura descritas por Nair et al. 

(2008), com modificação. O meio consistia em 0,5 KCl; MgSO4.7H2O 0,5; (NH4) 2HPO4 2,5; NaH2PO4 0,5; 

CaCl2.2H2O 0,01; FeSO4.7H2O 0,01; ZnSO4.7H2O 0,002 e xilano 0,5 (g.L-1). A produção foi realizada por 7 dias, 

com o pH inicial ajustado para 6,0, sob 100 rpm a 30 °C. 

 

Determinação da concentração de proteínas 

Após a produção, o extrato enzimático foi recuperado por filtração a vácuo em papel de filtro de 0,45 

μm. Foram adicionados 50 μL de extrato e 1,5 mL de reagente de Bradford adquirido comercialmente aos tubos 

de ensaio. Esta mistura foi mantida por 5 minutos em temperatura ambiente e lida a 595 nm em um 

espectrofotômetro, zerando o branco da reação com 1,5 mL de reagente de Bradford e 50 mL de água destilada. 

As proteínas foram quantificadas usando uma curva analítica de albumina de soro bovino como padrão 

(BRADFORD, 1976).  

 

Quantificação da atividade enzimática 

A quantificação da atividade proteolítica foi realizada segundo método descrito previamente, utilizando 

caseína como substrato: 250 μL do extrato enzimático foi adicionado em um tubo contendo 1,5 mL da solução 

do substrato (0,6% de caseína em 0,1 M em tampão TrisHCl pH 8,0) e incubados a 37 ºC durante 20 min. A 

reação foi interrompida pela adição de 1,5 mL de TCA e em seguida esta reação foi centrifugada, durante 1 

minuto a 4000 rpm. A absorbância do filtrado foi medida em 320 nm contra o branco preparado conforme a 

reação da amostra, exceto pela adição do extrato enzimático previamente desnaturado durante 15 minutos a 100 
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ºC. Uma unidade de atividade de enzima foi definida como a quantidade de enzima que liberou 1 μmol de 

tirosina por minuto conforme as condições experimentais (MAHANTA et al., 2008). 

A atividade da celulase (CMCase) foi realizada na presença de carboximetilcelulose preparada a 2% em 

tampão citrato 0,5 M (pH 4,8) e 500 μL do extrato enzimático bruto foram adicionados a 500 μL do referido 

substrato, como descrito acima (CUNHA et al., 2012). As soluções foram incubadas a 50 °C por 30 minutos e a 

reação foi interrompida com o mesmo volume de ácido 3,5-dinitrosalicílico (DNS). Em seguida, o conteúdo foi 

fervido por 5 min. Após o arrefecimento, a leitura foi realizada a 540 nm. Uma unidade de celulase foi definida 

como a quantidade de enzima que liberava 1 µmol de glicose por minuto, de acordo com as condições 

experimentais. 

A atividade xilanásica foi determinada utilizando como substrato a xilana. Foram acrescidos a 900 μL 

de xilana a 1% em tampão citrato de sódio (50mM e pH 5,3) 100 μL do extrato enzimático. A reação foi 

incubada a 50 °C durante 5 min. Após este período foi adicionado 1,0 mL de DNS e a reação passou por fervura 

a 100°C durante 5 min. Após arrefecimento a leitura foi realizada a 540 nm em espectrofotômetro. Uma unidade 

de xilanase foi definida como a quantidade de enzima que liberou 1 μmol de xilose por minuto conforme as 

condições experimentais (NAIR et al., 2008).  

 

Análises Estatísticas 

Todos os ensaios para a análise da concentração de proteínas e da atividade enzimática foram realizados 

em triplicatas, determinando-se a média e o desvio padrão dos resultados. 

 

RESULTADOS  
As etapas de isolamento e identificação microbiológica mostraram achados patognomônicos indicativos 

do gênero Paecilomyces spp. A colônia apresentou coloração castanha-clara-esverdeada, com aspecto 

pulverulento (Figura 1A). Na microscopia, por exame direto (Figura 1B) e após microcultivo (Figura C), 

apresentou hifas hialinas septadas, conídios unicelulares em cadeias, ovóides, formados em filetos de base ampla 

e pescoço longo e fino no final, eram ramificados irregularmente (Figura 1B) (ORLANDELLI et al., 2012). 

 

 
Figura 1. Achados patognomônicos observados em cultura em ágar Sabouraud Dextrose com cloranfenicol, 

observação em exame direto (40x) e após microcultivo (40x) da colônia CCI 1, indicativos do gênero 

Paecilomyces spp. 

 

A caracterização microbiológica foi realizada juntamente com o sequenciamento de ITS 

(ZAWADNEAK et al., 2015), por meio do estudo das regiões ITS e D1/D2 (Figura 2). O fungo foi identificado 
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como Paecilomyces dactylethromorphus e as sequências de DNA foram depositadas no GenBank sob o número 

de acesso MK782976 (região D1/D2). 

 

 
Figura 2. Eletroforese com os primers ITS1/ITS4 representados de 1 a 4, sendo que 1 e 2 equivalem a amostra, 3 

foi adicionado o controle positivo e 4 o controle negativo. Os primers D1/D2 estão representados de 5 a 8, sendo 

que 5 e 6 equivalem a amostra, 7 foi adicionado o controle positivo e 8 o controle negativo. 

 

Os resultados presentes na Tabela 1 mostram a determinação da concentração de proteínas e 

quantificação da atividade enzimática. Demostrando que a espécie fúngica P. dactylethromorphus produziu as 

três enzimas com boa atividade específica, com destaque para a protease.  

 

Tabela 1. Determinação da concentração de proteínas e atividade das enzimas produzidas por P. 

dactylethromorphus. 

Enzimas 

Concentração de 

Proteínas 

(mg mL-1) 

Atividade Enzimática 

(U mL-1) 

Atividade 

Específica (U 

mg-1)* 

Celulase 0,044 0,011 0,249±0,06 

Protease 0,023 74,9 3256,5±0,01 

Xilanase 0,031 0,069 2,240±0,07 

*média e desvio padrão obtida a partir de ensaios realizados em triplicatas 

 

DISCUSSÃO 
Micro-organismos podem ser utilizados em diferentes segmentos biotecnológicos como em processos 

de biorremediação ambiental e controle biológico. Porém, a área de maior utilização é a produção enzimática, 

que é melhorada cada vez mais pela otimização de processos industriais e pela bioprospecção de 

micro-organismos com novas características metabólicas, havendo assim a possibilidade de diminuição dos 

custos operacionais e a geração de um aumento na qualidade dos serviços (HOUBRAKEN e SAMLON, 2011). 

Estudos prévios apontaram que a utilização de micro-organismos isolados do solo vem mostrando 

grande potencial biotecnológico para a produção de enzimas, uma vez que estes apresentam biogeoquímica 

particular tornando-os diferenciados (THANKAPPAN et al., 2018). Outra contribuição biotecnológica obtida a 

partir de bioprospecção em solo foi a descoberta de micro-organismos, principalmente fungos do gênero 

Aspergillus sp., produtores de lovastatina, um antioxidante aplicado no tratamento de neoplasias (BALRAJ et al., 

2018).  

Fungos isolados do ar, água, solo ou de outros ecossistemas podem possuir características 

biotecnológicas importantes, sendo que 7% destes, correspondem ao fungo filamentoso do gênero Paecilomyces 

(SOBRAL et al., 2017). A nova linhagem P. dactylethromorphus descrita neste estudo, refere-se ao primeiro 
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fungo desta espécie isolado a partir de lodo ativado residual proveniente do tratamento de resíduos 

agroindustriais da indústria de celulose (HOUBRAKEN e SAMLON, 2011). 

Dentre as análises taxonômicas presentes na literatura, a espécie fúngica P. dactylethromorphus é 

anamorfa do complexo de espécies de Paecilomyces variotii (SAMSON et al., 2009; HOUBRAKEN et al., 2010; 

HEIDARIA et al., 2018). Além disso, de acordo com Zawadneak et al. (2015) deve-se considerar a taxonomia 

anamorfa como Byssochlamys sp. gerando padrões gênicos parecidos entre eles, principalmente na análise da 

sequência de ITS, e consequentemente de suas propriedades bioquímicas na produção enzimática. 

Algumas cepas de Paecilomyces spp. e suas formas anaformas foram avaliadas quanto à sua capacidade 

de produzir enzimas, mostrando importante potencial na síntese de amilases, pectinases, xilanases e celulases 

(LAGUNA et al., 2015). E, também são utilizados na produção de substâncias antibacterianas (ZHANG et al., 

2016).  

Lopes et al. (2016) observaram a ocorrência do gênero Paecilomyces spp. no Brasil, sendo que o isolado 

P. saturatus demostrou ser uma importante fonte de obtenção enzimática, em especial, de celulase e xilanase, que 

foram aplicadas na produção de bioetanol. Além disso, o P. variotii, uma das formas anamorfa de P. 

dactylethromorphus, foi considerado um micro-organismo com ótimas características biotecnológicas, sendo 

capaz de secretar celulase, xilanase (BALA e SINGH, 2018), tanases, fitases, quitinases, amilases e pectinases 

(LAGUNA et al., 2015). 

A produção de proteases por Paecilomyces spp. é estudada com frequência (SHARMA et al., 2014; 

FAN et al., 2012) e dados semelhantes aos obtidos neste estudo (Tabela 1) foram observados (46 U/mL e 85.3 U 

mL-1), após produção por fermentação submersa (SHARMA et al., 2014). Além disso, a produção enzimática 

pode ser diferenciada dependendo das espécies de Paecilomyces sp., por exemplo, a espécie P. variotii não é 

considerada um bom produtor de proteases, lipases e amilases, enquanto a utilizada neste estudo produziu a 

enzima protease com boa atividade específica (ORLANDELLI et al., 2012).  

P. variotii isolado do solo foi descrito como produtor de protease com atividade enzimática de 82,5 U 

mL-1 acima do observado nesse estudo (74,9 U mL-1), entretanto os autores utilizaram condições diferentes de 

produção como pH 7,5, temperatura 37 °C e tempo de produção de 10 minutos (BINH et al., 2019). Em outro 

estudo foi descrita a produção de protease por esse mesmo micro-organismo, porém com atividade enzimática 

abaixo da observada neste estudo (53 U mL-1), neste caso foram utilizadas como condições de produção pH 4,5, 

temperatura de 30 °C, com duração de 5 dias (DEORE et al., 2013). 

Além disso, celulases produzidas por outra linhagem de Paecilomyces sp. mostrou atividade específica 

igual a 1,8 U mg-1 utilizando como substrato CMCase (TEIXEIRA et al., 2013). No estudo realizado por 

Marques et al. (2018) os autores notaram que a otimização do processo de produção enzimática alterou a 

qualidade e quantidade de celulase produzida pelo gênero Paecilomyces sp., aumentando a atividade desta 

enzima em 4 vezes. Assim, pode-se propor que processos de otimização da produção poderiam favorecer 

também a produção pelo fungo utilizado neste estudo. P. variotii não é considerado um bom produtor de celulase 

devido a sua baixa atividade enzimática de 0,077 U mL-1, a sua produção foi realizada com CMCase como 

substrato e utilizando temperatura de 28-30 °C (PRIYANKA et al., 2017) assim como também observado neste 

estudo (0,011 U mL-1). 

No estudo desenvolvido por Marques et al. (2018) uma cepa de Paecilomyces sp. mostrou capacidade 

de produzir xilanase com atividade específica igual a 0,008 U mg-1, bem abaixo da encontrada neste estudo 

(Tabela 1), enquanto outro estudo observou atividade específica da xilanase de 706,1 U mg-1. Sugere-se que as 

diferentes linhagens fúngicas, com suas particularidades metabólicas, bem como os substratos utilizados para 

determinar a atividade dessas enzimas nos diferentes estudos e etapas de purificação, contribuam para a 
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observação desses dados (MARQUES et al., 2018; SHARMA et al., 2014; FAN et al., 2012), o que leva a grande 

variedade de dados descritos na literatura.  

 

CONCLUSÃO 
Conclui-se que as técnicas microbiológicas e moleculares de bioprospecção permitiram isolar e 

identificar o fungo P. dactylethromorphus a partir de lodo ativado residual e que essa nova cepa é 

biotecnologicamente interessante, devido à sua capacidade metabólica de produzir enzimas, principalmente 

proteases, podendo contribuir para a obtenção de produtos biotecnológicos de interesse comercial. 
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