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RESUMO 

A análise de sementes diz respeito à avaliação da qualidade dessas por meio da utilização de 

diferentes técnicas para as mais variadas finalidades, entre elas: análises para atestar a 

qulidade física e fisiológica das sementes. Muitas ferramentas podem ser utilizas, dentre elas 

as ciências “ômicas”. Esse conjunto de abordagens pode ser considerado um avanço 

tecnológico substancial para análise de sementes. Das técnicas que fazem parte deste conjunto 

de ciência, destacam-se: a transcriptômica (estudo dos transcritos genéticos, RNA‟s), a 

proteômica (estudo das proteínas), a metabolômica (estudo dos metabolomas) e a lipidômica 

(estudo dos lipídios). No entanto, no que diz respeito a análise de sementes florestais, essas 

técnicas ainda são pouco difundidas. Diante disso, objetivou-se com esse trabalho desenvolver 

uma revisão de literatura sistemática e integrativa sobre o uso das ciências “ômicas” para 

análise de sementes, destacando seus objetivos e tecnologias utilizadas. Para tal, montou-se 

um banco de dados utilizando o Google acadêmico como ferramenta de busca. Foram 

estabelecidos termos de busca em português e em inglês, os quais foram: transcriptoma, 

proteoma, metaboloma, lipidoma para análise de sementes e para sementes florestais, 

transcriptomic, proteomic, metabolomic, lipidomic for seeds, for forest seeds analysis, for 

seeds analysis. Os trabalhos selecionados foram agrupados em tabelas de acordo com a 

técnica utilizada: Transcriptômica, Proteômica, Metabolômica e Lipidômica. Também foram 

identificadas as espécies, finalidade do estudo, a classificação quanto ao uso (Agrícola, 

Florestal, Medicinal e Outros), origem dos estudos (nacional ou internacional) e ano de 

publicação. Foram analisados um total de 105 estudos, dos quais, 64 corresponderam a 

espécies agrícolas, 18 florestais, 10 medicinal e 13 classificados como outros. Entre todos os 

estudos analisados, 77% corresponderam a estudos internacionais. Dentre os estudos 

nacionais, as técnicas mais expressivas foram: Transcriptômica e Proteômica com 38% e 

28%, respectivamente. Já com relação ao ano de publicação, a mais antiga foi de Proteômica, 

no ano de 2001. Quanto a classificação de uso das espécies estudadas, o maior número de 

estudos foi desenvolvido com espécies agrícolas, devido maior desenvolvimento e 

investimentos do setor, que possui mais recursos para investimento em tecnologias avançadas. 

Entretanto, mesmo que as espécies florestais sejam menos estudadas, observa-se que o campo 

das ômicas é uma área promissora e em desenvolvimento, podendo ter diversas aplicações no 

futuro. Para isso, ressalta-se a importância de ampliar os investimentos em pesquisas no 

âmbito das sementes florestais, sobretudo para espécies nativas, cujo os conhecimentos são 

incipientes diante da diversidade e importância das espécies.   

Palavras-chave: Biotecnologia, lipidoma, metaboloma, proteoma, transcriptoma. 

 

 

 

 

 

 

  



ABSTRACT

Seed analysis consists of the evaluation of seed quality through the use of different techniques 

for the most varied purposes. Many tools can be used, among them the “omics” sciences. This 

set of approaches can be considered a substantial technological advance for seed analysis. 

Within the techniques that are part of this set of science, the following stand out: 

transcriptomics (study of genetic transcripts, RNA‟s), proteomics (study of proteins), 

metabolomics (study of metabolites) and lipidomics (study of lipids). However, in relation to 

the forest seed analysis, these techniques are still not widespread. Thus, the objective of this 

work was to develop an exploratory study on the use of “omics” sciences for seed analysis, 

highlighting their objectives and technologies used. To this end, a database was created using 

Google academic as a search tool. Search terms were established in Portuguese and in 

English, which were: transcriptoma, proteoma, metaboloma, lipidoma para análise de 

sementes e para sementes florestais, transcriptomic, proteomic, metabolomic, lipidomic for 

seeds, for forest seeds analysis, for seeds analysis. The selected studies were grouped in tables 

according to the technique used: Transcriptomics, Proteomics, Metabolomics and Lipidomics. 

Species, purpose of the study, classification regarding use (Agricultural, Forestry, Medicinal 

and Others), origin of the studies (national or international) and year of publication were also 

identified. A total of 105 studies were analyzed, in which 64 corresponded to agricultural 

species, 18 forestry, 13 others and 10 were classified as medicinal. Between all the studies 

analyzed, 77% corresponded to international studies. Among the national studies, the most 

expressive techniques were: Transcriptomics and Proteomics with 38% and 28%, 

respectively. Regarding the year of publication, the oldest was Proteomics, in 2001. 

Regarding the classification of use for the species studied, the largest number of studies was 

developed with agricultural species, due to the greater development and investments of the 

sector, which has more resources for investment in advanced technologies. However, even if 

forest species are less studied, it is observed that the field of omics is a promising and 

developing area, and may have several applications in the future. Therefore, the importance of 

expanding investments in research in the field of forest seeds is emphasized, especially for 

native species, whose knowledge is incipient in view of the diversity and importance of 

species. 

Keywords: Biotechnology, lipidome, metabolome, proteome, transcriptome. 
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1 INTRODUÇÃO  

A compreensão e desenvolvimento das técnicas de biotecnologia trouxeram 

oportunidades tecnológicas marcantes para a agricultura, sobretudo para o melhoramento 

genético vegetal. Destacam-se como ferramentas biotecnológicas importantes, as análises 

bioquímicas e moleculares, (BINO et al., 1998), podendo considerar as tecnologias “ômicas” 

as ferramentas mais relevantes em estudos que buscam melhorar as safras agrícolas, porque 

permitem acelerar e otimizar os processos de melhoramento genético, podendo melhorar a 

produtividade e a resistência a fatores adversos bióticos e abióticos de muitas culturas 

(BOTERO; ARIAS, 2018). 

As ciências “ômicas”, são um avanço tecnológico considerável para análise de 

sementes, já que a maioria dos estudos se concentram em alterações fisiológicas e 

bioquímicas e não nos mecanismos moleculares (QU et al., 2019a). No entanto, é possível 

observar que estudos mais recentes vêm estabelecendo bases para revelar os mecanismos 

moleculares envolvidos em processos complexos relacionados à germinação e qualidade 

fisiológica das sementes. 

Embora ainda seja uma área em desenvolvimento, as ômicas já possuem um elevado 

impacto para o melhoramento genético de plantas, produção de sementes com alta 

produtividade, resistência a pragas e doenças e elevada capacidade de armazenamento 

(PEREIRA, 2014).  

As técnicas “ômicas” empregadas no campo da biotecnologia vegetal são diversas, 

podendo citar: transcriptômica (estudo dos transcritos genéticos, RNA‟s), proteômica (estudo 

das proteínas), metabolômica (estudo dos metabolomas) e lipidômica (estudo dos lipídios) 

(FUNARI et al., 2013; ROLIM et al., 2015; CANUTO et al., 2018).  

A utilização dessas diferentes técnicas pode auxiliar na identificação de mecanismos 

regulatórios e redes responsáveis pela expressão gênica (PAIS, 2019), o que pode ser uma 

ferramenta valiosa no entendimento dos processos biológicos a nível molecular por fornecer 

uma visão completa do estado biológico de uma planta (PEREIRA, 2014; CARTEA, 2017). 

Podendo assim auxiliar na identificação de fatores relacionados à resistência aos diferentes 

estresses (CARTEA, 2017), rede de genes expressos com importância no desenvolvimento de 

uma determinada estrutura, ou na resposta de um organismo a um estímulo externo 

(PEREIRA, 2014). 

O uso combinado das diferentes ômicas permite um entendimento mais abrangente 

sobre os mecanismos moleculares envolvidos em diversos processos biologicos, desta forma, 
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fornece uma base mais precisa para programas de melhoramento (BOTERO; ARIAS, 2018). 

Entretanto, a combinação das técnicas ainda é o principal gargalo, pois, tentar entender o 

sistema completo é um desafio (WAY et al., 2014) e dificilmente um pesquisador será capaz 

de lidar com todas os métodos necessários provenientes de várias áreas de pesquisa no mesmo 

nível de competência (CASTELL; ERNST, 2012), desta forma, caracterizando-se como uma 

área multidisciplinar. 

É importante salientar que estudos envolvendo as ciências ômicas geram uma grande 

quantidade de informações, sendo assim, necessário fazer uso da bioinformática ou 

biologia computacional para análise de dados e interpretação dos resultados de diferentes 

abordagens ômicas (THOMAS et al., 2011; EBEED, 2020). O que não é algo simples, 

pois, além de necessitar de bom poder computacional, também é necessário pessoas 

capacitadas para executar tais análises (HORNER et al., 2010), evidenciando a importância 

da  capacitação de profissionais para  o  domínio  dessas ferramentas biotecnológicas 

(ESPINDOLA et al., 2010).  

As ômicas integradas poderão contribuir para uma compreensão mais ampla dos 

sistemas biológicos, contudo, a combinação das diferentes técnicas ainda é um dos 

principais desafios (WAY et al., 2014), por ser de difícil interpretação e também por 

apresentarem  alto custo (HORNER et al., 2010).  Ainda assim as ômicas se caracterizam 

como uma ferramenta poderosa para a elucidação de vários mecanismos de síntese de 

substâncias, regulação, vias metabólicas, entre outros (SEN, 2009; KE et al., 2015).  

Para análise de sementes propriamente dita, o uso das ciências ômicas ainda está se 

difundindo, entretando já apresenta diferentes aplicações, destacando a identificação de 

genes funcionais em diferentes estágios de desenvolvimento e durante a germinação, 

entendimento da expressão de genes relacionados à tolerância aos diferentes estresses, 

entender as vias envolvidas na biossíntese e acumulação de óleo, acumulo de compostos 

medicinais, dormência e maturação (ROCHA, 2012; TEIXEIRA, 2014; WANG et al., 

2018; YI et al., 2019; ZHANG et al., 2019). Sendo possível também identificar proteínas 

relacionadas à qualidade fisiológica de sementes, revelar a dinâmica metabólica durante o 

desenvolvimento, avaliar o efeito da fertilização mineral e a resposta das sementes à 

irrigação, podendo ainda localizar lipídeos e analisar sua composição (ZHOU et al., 2014; 

SREEDHAR et al., 2015; WANG et al., 2016; QU et al., 2019b; LIU et al., 2020). 

Tais abordagens tem um alto potencial para o setor de produção de sementes, 

podendo contribuir para melhoria das sementes em geral, inclusive as de espécies 
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florestais, nativas e exóticas, subsidiando a compreensão dos mecanismos relacionados à 

qualidade das mesmas (SEN, 2009). Além disso, contribui para análise de sementes, 

possibilitando realizar estudos mais avançados e permitindo assim, melhor entendimento 

sobre os meios utilizados nas respostas as perturbações bióticas e abióticas, identificar 

genes de interesse para o melhoramento genético, entender os processos envolvidos na 

germinação e dormência, além de outras finalidades, como identificação, quantificação e 

entendimento de proteínas, metabólitos e lipídios, os quais podem apresentar interesses 

tecnológicos e econômicos. 

Desta forma, estudos com a finalidade de construir um banco de dados sistematizado 

e integrativo sobre tais tecnologias podem fornecer um panorama geral sobre o atual 

cenário para análise de sementes, além de, reunir informações que poderão ser utilizadas 

para entendimento das perspectivas futuras e desafios relacionados ao uso das ciências 

ômicas para análise de sementes.   

1.1 OBJETIVOS 

1.1.1 Objetivo geral:  

Desenvolver um estudo de revisão sistemática e integrativa sobre o uso das ciências 

“ômicas” para análise de sementes e traçar um panorama de uso dessas para análise de 

sementes florestais.  

1.1.2 Objetivos específicos: 

 Montar um banco de dados de acordo com as espécies estudadas, destacando as 

respectivas finalidades dos estudos para análises transcriptômica, proteômicas, 

metabolômicas e lipidômicas; 

 Verificar quais as principais finalidades observadas e espécies mais estudadas; 

 Realizar uma análise sobre o atual cenário para análises de sementes florestais;  

 Identificar e abordar as perspectivas para o uso das ciências “ômicas” para análise 

de sementes florestais. 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 ANÁLISE DE SEMENTES  

A análise de sementes diz respeito à avaliação da qualidade das sementes, por meio 

do desenvolvimento de técnicas para as mais variadas finalidades, podendo citar as 

análises para atestar a qulidade física e fisiológica das sementes (PIÑA-RODRIGUES; 

NOGUEIRA; PEIXOTO, 2007). Os principais testes utilizados e recomendados pela 

Regras para Análise de Sementes (RAS), publicada pelo Ministério da Agricultura 

(MAPA) são: teste de germinação, teste de grau de umidade, teste de sanidade, teste de 

uniformidade, testes de pureza, peso de mil sementes, teste de tetrazólio e teste de raio-x 

(BRASIL, 2009; BRASIL, 2013). 

A avaliação da qualidade das sementes é de grande relevância, principalmente, para 

semeadura e armazenamento, pois fornece dados que expressam a qualidade física, 

genética, sanitária e fisiológica das sementes (WIELEWICK et al., 2006).  Segundo 

Bianchetti (1981), a qualidade fisiológica engloba todos os atributos (viabilidade, teor de 

umidade, vigor, tamanho, aparência, longevidade, etc.) que indicam sua capacidade de 

desempenhar funções vitais. De modo geral, a qualidade fisiológica é avaliada pelo teste de 

germinação e vigor (BIANCHETTI, 1981; MINUZZI et al., 2010) 

Já a qualidade física está associada a caracteres morfológicos das sementes, tendo 

relação com o preenchimento das sementes, ruptura no tegumento, danos mecânicos e ou 

ataque de insetos (FORTI; CICERO; PINTO, 2010). Os testes de raio-x são amplamente 

aceitos para verificar a qualidade física, por conseguirem identificar rapidamente as 

injurias sofridas e também por ser não destrutivo (OLIVEIRA; CARVARLHO; DAVIDE, 

2003). Além disso, também fornecem informações sobre a qualidade fisiológica das 

sementes, pois, injurias físicas refletem na germinação, desta forma ocasionando 

diminuição na qualidade (TONETTI; DAVIDE; SILVA, 2006).   

A análise de sementes é utilizada para diversas finalidades, podendo citar estudos 

sobre dormência (BASKIN; BASKIN, 2004), biometria e morfologia (SCHNEIDER et al., 

2020), tolerância ao estresse hídrico (AZERÊDO; PAULA; VALERI, 2016), estresse 

salino (DALCHIAVON; NEVES; HAGA, 2016), estresse térmico  (SANTOS et al., 2019), 

entre outros.   
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No entanto, para avaliação dos estudos em sementes em laboratório, é indispensável 

dispor de uma padronização para cada espécie, pois cada cultura possui sementes com 

características diferenciadas quanto ao seu comportamento (WIELEWICK et al., 2006).  

Sementes de grandes culturas comerciais, como as espécies agrícolas, já apresentam 

padrões a serem adotados, o que é superior em número se comparado com as espécies 

florestais (BRASIL, 2009; BRASIL, 2013). Desta forma, faltam padrões para as espécies 

florestais nativas (PIÑA-RODRIGUES; NOGUEIRA; PEIXOTO, 2007), pois o número de 

espécies com pouca ou nenhuma informação científica ainda é grande, devido a enorme 

diversidade de espécies nos ecossistemas brasileiros (FARIA et al., 2019). 

Outras técnicas mais recentes, do final do século XX, também têm sido utilizadas 

para análise de sementes, podendo citar o uso da biotecnologia, onde se aplicam técnicas 

mais avançadas de análise molecular para, de modo geral, entender e melhorar a qualidade 

das sementes (CARRER; BARBOSA; RAMIRO, 2010).   

2.2 BIOTECNOLOGIA  

A biotecnologia diz respeito à varios métodos e ferramentas de manipulação de seres 

vivos ou parte destes com fialidades econômicas, incluindo técnicas que desde o início do 

século XX são amplamente empregradas na agricultura (SILVEIRA; BORGES; 

BUAINAIN, 2005). Dentre as principais técnicas de biotecnologia utilizadas nas últimas 

décadas, podemos destacar: o controle biológico de pragas, cultura de tecidos e a fixação 

biológica de nitrogênio, além disso, o conceito refere-se a técnicas modernas de 

modificação direta do DNA de uma planta ou de qualquer organismo vivo, alterando as 

características desse organismo ou introduzindo novas (SILVEIRA; BORGES; 

BUAINAIN, 2005). 

A semente é o principal material de propagação para a maioria das culturas 

comerciais (BINO et al., 1998) e a sua produção está diretamente ligada ao melhoramento 

das espécies (PIÑA-RODRIGUES; NOGUEIRA; PEIXOTO, 2007).  Desta forma, a 

descoberta da tecnologia do DNA recombinante, fez com que nos anos 70 emergisse a 

biotecnologia moderna, significando uma mudança radical na estrutura do mercado da 

indústria de sementes (SILVEIRA; BORGES; BUAINAIN, 2005).  

Sendo assim, sementes de qualidade são fundamentais para o sucesso da produção, 

partindo desta visão a biotecnologia passou a ser incorporada no setor agrícola a partir de 

1996, por meio de sementes modificadas geneticamente (SILVEIRA; BORGES; 
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BUAINAIN, 2005). Esta foi uma contribuição importante da biotecnologia moderna ao 

setor agrícola, tornando possivel criar novas espécies a partir da transferência de genes 

entre indivíduos distintos, transferência esta que tem o objetivo de desenvolver uma cultura 

com características de importancia econômica, por exemplo, plantas que apesentam 

resistencia a pragas, vírus, (SILVEIRA; BORGES; BUAINAIN, 2005) ou a condições 

ambientais adversas. 

Para sementes florestais, desenvolveram-se programas de melhoramento apenas para 

espécies exóticas de importância silvicultural, tais como Pinus e Eucalyptus (PIÑA-

RODRIGUES; NOGUEIRA; PEIXOTO, 2007). Já para sementes de espécies florestais 

nativas não houve desenvolvimento substancial de atividades de melhoramento e 

consequentemente da utilização da biotecnologia, pois a produção é uma atividade de base 

familiar e comunitária, apresentando ainda gargalos tecnológicos básicos (FREIRE; 

URZEDO; PIÑA-RODRIGUES, 2017).  

Várias técnicas básicas e avançadas vêm sendo utilizadas para entender e melhorar a 

qualidade das sementes, contudo, os avanços tecnológicos têm introduzido novas técnicas 

eficazes para análise da qualidade. Entre elas, estão as análises bioquímicas e moleculares, 

importantes para determinar, por exemplo, a época ideal para a colheita, longevidade em 

armazenamento, detecção de eventos que são intimamente associados à qualidade e 

respostas das sementes a estresses ambientais (BINO et al., 1998).  

A caracterização molecular do material genético de espécies cultivadas é o primeiro 

passo para iniciar programas de melhoria da planta, as técnicas de sequenciamento 

genômico e o desenvolvimento de ferramentas de bioinformática aceleraram os programas 

de melhoramento de espécies com interesse agronômico e representam oportunidades para 

conhecer, compreender e classificar com mais profundidade e detalhes, os recursos 

genéticos vegetais que podem ser incorporados a programas de melhoramento de culturas 

(BOTERO; ARIAS, 2018). 

2.3 CIÊNCIAS “ÔMICAS”  

O desenvolvimento das ciências ômicas causou uma verdadeira revolução científica, 

sendo hoje amplamente utilizadas no estudo dos sistemas biológicos (GUEDES, 2018). As 

ômicas têm o objetivo de quantificar, caracterizar e/ou identificar todo o conjunto de 

biomoléculas (genes, proteínas, metabólitos, etc.) contidos em um tecido, célula ou 

organismo biológico, gerando uma enorme quantidade de dados que são avaliados por 
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ferramentas de bioestatística e bioinformática (SUSSULINI, 2017). Fazem parte deste 

conjunto de ciências, a transcriptômica (estudo dos transcritos genéticos, RNA‟s), a 

proteômica (estudo das proteínas), a metabolômica (estudo dos metabolomas) e a 

lipidômica (estudo dos lipídios) (FUNARI et al., 2013; ROLIM et al., 2015; CANUTO et 

al., 2018).  

Na área da biologia molecular as ômicas tornaram-se mais relevantes em estudos que 

buscam melhorar as safras agrícolas porque podem acelerar e otimizar os processos de 

melhoramento genético, permitindo melhorar a produtividade e a resistência a fatores 

adversos bióticos e abióticos de muitas culturas (BOTERO; ARIAS, 2018).  

Recomenda-se a combinação das diferentes ômicas, principalmente, para programas 

de melhoramento genético por serem complementares e permitirem que decisões mais 

precisas sejam tomadas durante os processos de seleção de características de interesse 

(BOTERO; ARIAS, 2018).  A combinação das técnicas ainda é o principal gargalo, pois, o 

gene atua em várias vias e está associado a regulações metabólicas, logo, tentar entender o 

sistema completo uma vez que não é possível isolá-lo pode ser um desafio (WAY et al., 

2014). 

Além disso, mesmo as tecnologias de sequenciamento estando mais acessível, a 

utilização em mais de uma abordagem ainda é cara e necessita de um bom poder 

computacional e de pessoas capacitadas a executar estas análises multidisciplinares 

(HORNER et al., 2010).  

Para análise de sementes, as ciências ômicas podem auxiliar estudos sobre diversos 

enfoques, podendo destacar a identificação de genes funcionais em diferentes estágios de 

desenvolvimento e durante a germinação, entendimento da expressão de genes 

relacionados à tolerância aos diferentes estresses, entender as vias envolvidas na 

biossíntese e acumulação de óleo, acumulo de compostos medicinais, dormência e 

maturação (ROCHA, 2012; TEIXEIRA, 2014; WANG et al., 2018; YI et al., 2019; 

ZHANG et al., 2019). Sendo possível também identificar proteínas relacionadas à 

qualidade fisiológica de sementes, revelar a dinâmica metabólica durante o 

desenvolvimento, avaliar o efeito da fertilização mineral e a resposta das sementes à 

irrigação, podendo ainda localizar lipídeos e analisar sua composição (ZHOU et al., 2014; 

SREEDHAR et al., 2015; WANG et al., 2016; QU et al., 2019b; LIU et al., 2020).  

2.4 TRANSCRIPTÔMICA  
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Transcriptômica consiste na ciência que estuda o transcriptoma, ou seja, o conjunto 

completo de transcrições em uma célula e sua quantidade, para um estágio de 

desenvolvimento específico ou condição fisiológica (WANG; GERSTEIN; SNYDER, 

2009), os autores destacam que a compreensão do transcriptoma é essencial para a 

interpretação dos elementos funcionais do genoma e revelar os constituintes moleculares 

de células e tecidos, além de ser importante para entender e quantificar os níveis dos 

transcritos durante o desenvolvimento e sob diferentes condições. 

Os transcritos podem ser obtidos por tecnologias de sequenciamento, sendo a mais 

recente, a técnica de RNA-Seq (sequencial) (ALVES FILHO, 2013). O RNA-Seq é o 

primeiro método baseado em sequenciamento que permite pesquisar todo o transcriptoma 

em um alto rendimento e de forma quantitativa (WANG; GERSTEIN; SNYDER, 2009). 

O advento de métodos baseados em sequenciamento de alto rendimento mudou a 

maneira como transcriptomas são estudados, o RNA-Seq envolve o sequenciamento direto 

de DNAs complementares (cDNAs) usando tecnologias de sequenciamento de DNA de 

alto rendimento seguido pelo mapeamento das leituras de sequenciamento para o genoma, 

desta forma, fornece uma compreensão abrangente da complexidade dos transcriptomas 

eucarióticos, na medida em que permite a identificação de exons, regiões do DNA que 

codificam proteínas e íntrons, regiões que não codificam proteínas, o mapeamento de seus 

limites e a identificação das extremidades 5‟ e 3‟ dos genes (NAGALAKSHMI;  WAERN;  

SNYDER, 2010; ZLOTORYNSKI, 2019). 

Comparado a outros métodos, o RNA-Seq oferece menos ruído de fundo e uma 

maior dinâmica faixa de detecção, além disso, revela diretamente a identidade da 

sequência, crucial para a análise de genes desconhecidos e de novas isoformas de 

transcrição (HRDLICKOVA; TOLOUE; TIAN, 2016). 

Os estudos com abordagem transcriptômicas permitem a identificação de genes 

expressos em resposta às condições ambientais com funções de interesse para melhorar a 

produtividade de culturas comerciais, desta forma orientando os planos de melhoramento 

genético (BOTERO; ARIAS, 2018). Entretanto, há uma dificuldade em compreender 

genes associados à germinação de sementes devido à complexidade do processo, porém, tal 

exploração é útil para identificar os genes envolvidos no aumento da tolerância das 

espécies a condições adversas, pois é possível verificar não somente a expressão de genes, 

como também a síntese de substâncias que contribuem para adaptação das espécies ao 

meio (ZHANG et al, 2019), aumentando assim a compreensão do mecanismo de 

javascript:;
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germinação, mobilização de reservas e vias metabólicas (ZAYNAB et al., 2018). 

Normalmente os estudos relacionados ao transcriptoma estão relacionados ao 

estresse por déficit hídrico, permitindo identificar transcritos relacionados a estas 

condições e classificá-los dentro de mapas metabólicos, entre eles podendo citar o 

metabolismo de glicerolipídeos, galactose, glicólise/gliconeogênese, fenilalanina, 

metabolismo do amido e sacarose (VASCONCELOS, 2015).  

Alguns genes podem ser selecionados a partir das sequências identificadas nos mapas 

metabólicos. Vasconcelos (2015), estudando trasncriptoma de Tectona grandis L.f., 

selecionou alguns que tinham certa influência com o estresse sofrido por deficit hidrico, os 

quais foram, trealose 6-fosfato sintase (TgTPS), estando relacionado à biossíntese de 

trealose, um importante carboidrato com função osmorregulatória e  uma aquaporina de 

membrana plasmática (TgPIP), relacionada à entrada de moléculas de água e outras 

substâncias para o interior da célula, além disso foram identificados dois fatores de 

transcrição relacionados ao estresse por déficit hídrico: DREB2 (TgDREB2), o qual é 

ativado pela desidratação celular, e AREB (TgAREB), ativado pela presença de ácido 

abscísico (ABA). 

Outras possibilidades para estudos transcriptômicos são o desenvolvimento de 

análises de diferentes tecidos, observar as respostas expressionais a diferentes estresses 

abióticos (WANG et al., 2016) e entender mudanças nos padrões de expressão gênica 

durante a domesticação (GAO et al. , 2018). Os autores destacam que a variação da 

expressão gênica é o principal evento de evolução durante a divergência de espécie 

silvestre e cultivada, havendo divergência de expressão gênica em torno do estágio de 

desenvolvimento da semente, na rede do ciclo celular, respostas fisiológicas e variações 

morfológicas relacionadas a frutos e sementes durante a domesticação.   

2.5 PROTEÔMICA  

O estudo do proteoma, denominado proteômica, visa caracterizar globalmente todos 

os componentes em um proteoma, analisar as funções de proteínas, modificações e as 

interações entre elas (TYERS ; MANN, 2003). O termo proteômica passou a ser utilizado 

na década de 90, a partir dos avanços na química de proteínas permitindo a realização de 

estudos em larga escala das proteínas expressas pelos genomas (ALVES FILHO, 2013; 

FARIAS, 2019).  

javascript:;
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O proteoma de um organismo, tecido ou célula é altamente dinâmico e vai depender 

inclusive de mudanças ambientais, portanto nos estudo serão apresentadas as proteínas que 

refletem a expressão gênica naquele momento (RUEBELT, LEIMGRUBER, et al., 2006). 

As proteínas executam atividades vitais, portanto, a análise em grande escala do proteoma 

é benéfica para elucidar varias questões  (DOMON; AEBERSOLD, 2006). Entre elas, 

destacam-se as respostas positivas de culturas sob estresse, estando associadas a alterações 

nas proteínas em resposta ao estresse sofrido e essas alterações podem ser identificadas por 

meio de técnicas moleculares, como análise proteômica (MARTINS et al., 2017). A 

proteômica também fornece uma visão global da expressão gênica e dinâmica das 

proteínas durante a germinação das sementes, além disso, auxilia na compreensão dos 

mecanismos envolvidos na melhora de desempenho das sementes (YACOUBI et al., 

2013).   

Martins et al. (2017), em estudo cujo objetivo era entender os mecanismos 

associados a tolerância ao estresse térmico, utilizou um gradiente térmico de 9º a 31 ºC, 

para sementes de Eucalyptus urophylla  S.T.  Blake, utilizando análises proteômicas, 

identificou 21 proteínas, as quais foram classificadas em sete categorias funcionais, ou 

seja, desenvolvimento, transporte de elétron e de açúcares, ciclo celular, ciclo de Krebs e 

estresse.  

Para o desenvolvimento de tal análise é preciso seguir metodologias e utilizar 

ferramentas, entre elas, destacam-se a eletroforese bidimensional, a espectrometria de 

massas e ferramentas de bioinformática que, além de analisarem criam e gerenciam banco 

de dados (ALVES FILHO, 2013).  

A eletroforese bidimensional (2DE) é uma técnica que resulta de uma associação 

entre a focalização isoelétrica e eletroforese em gel de poliacrilamida desnaturante, esta 

técnica apresenta uma maior capacidade para separar misturas complexas e consiste na 

separação das proteínas conforme o seu ponto isoelétrico pela focalização isoelétrica na 

primeira dimensão e na segunda dimensão, consiste na separação das proteínas conforme 

suas massas moleculares (BEZERRA JÚNIOR et al., 2013).  

Já a espectrometria de massa (EM) é uma técnica que permite avaliar a massa 

molecular dos compostos e quantifica-los, identificando compostos  desconhecidos, 

estrutura  de  moléculas  e  determinando  as modificações  pós-traducionais,  desta forma,  

aplicada  à análise  de biomoléculas, esta técnica fornece informações precisas  sobre a   

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Domon+B&cauthor_id=16614208
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Aebersold+R&cauthor_id=16614208
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massa   molecular  e  sequenciamento de  peptídeos, por meio dos quais possibilita a 

identificação de  proteínas (CELEDÓN, 2006; BEZERRA  JÚNIOR et al., 2013). 

Com a sofisticação das técnicas de análise, a identificação de proteínas de forma 

visual tornou-se um tarefa pouco confiável e muito demorada, desta forma a 

bioinformática por meio de softwares oferece métodos automáticos, práticos e 

estatisticamente seguros para estudos proteômicos (ROCHA et al., 2005), podendo citar o 

software Image Master 2d Platinum (PAWLOWSKI et al. 2019), que permite a contagem 

do número de spots e caraterização automática da massa molecular, além de outros 

recursos (ROCHA et al., 2005). 

2.6 METABOLÔMICA 

Metabolômica é uma tecnologia utilizada para obter informações abrangentes sobre o 

metaboloma, o qual diz respeito a um conjunto diversificado de moléculas de baixo peso 

molecular (metabólitos), presentes em uma célula ou organismo em um determinado 

estágio fisiológico ou de desenvolvimento (OLIVER et al., 1998). É um marco entre o 

desenvolvimento das ciências “ômicas” e foi introduzido por Oliver Fiehn por volta de 

2001 (FIEHN, 2001). 

Nos últimos 20 anos, o número de estudos metabólicos baseados em espectrometria 

de massa (MS) em plantas cresceu exponencialmente e a metabolômica vegetal se 

estabeleceu como uma ferramenta poderosa para tratar de questões biológicas relacionadas 

ao crescimento e desenvolvimento da planta e as respectivas respostas da planta às 

perturbações ambientais (JORGE et al., 2016).  

A técnica pode ser dividida em duas abordagens, metabolômica alvo (do inglês, 

targeted metabolomics), uma análise quantitativa de metabólitos pré-selecionados, 

podendo ser um ou mais, de classes químicas ou rotas metabólicas definidas e 

metabolômica global (do inglês, untargeted metabolomics), fundamentada na análise 

qualitativa de um número maior de metabólitos no sistema biológico em estudo, podendo 

eles ser de diferentes classes químicas (FIEHN, 2001; CANUTO et al., 2018). 

Os metabólitos diferem em estrutura, tamanho e propriedades físico-químicas de 

acordo com o envolvimento em processos metabólicos, eles são categorizados em 

primários e secundários (TOUBIANA; FAIT, 2012). Segundo os autores, podem ocorrer 

alterações celulares causadas tanto por fatores endógenos (sinais de desenvolvimento) 

como por fatores exógenos (sinais ambientais) nos quais o sistema se reorganiza e 
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provavelmente inclui mudanças na expressão gênica, regulação pós-transcricional/pós-

tradução e atividade enzimática, levando a um conjunto de mudanças no perfil metabólico 

para atingir um novo estado estacionário celular.  

Devido a isto, os estudos metabolômicos são frequentemente considerados como a 

resposta final dos sistemas biológicos frente às alterações ambientais (RODRIGUES; 

BARROS; ANTÓNIO, 2019). Apesar da complexidade da regulação, o perfil metabólico 

representa uma ferramenta relativamente rápida e acessível para monitorar os efeitos das 

modificações genéticas, condições ambientais, respostas ao estresse e suas combinações no 

metabolismo de um órgão, tecido ou grupo de células (NELSON; GANDOTRA ; 

TAUSTA, 2008). 

Podendo ser utilizados para detectar mudanças metabólicas em diferentes estágios de 

germinação de sementes e pós-germinação, identificando fatores de transcrição e as vias 

metabólicas que desempenham um papel importante nos estágios específicos de 

germinação (QU et al., 2019a). Também auxiliam na compreensão dos mecanismos que 

regulam as características de qualidade das sementes, como amido, óleo e teor de proteína 

(SEN, 2009).  

As características da qualidade nutricional das sementes como tamanho, dormência, 

germinação e vigor da muda são claramente dependentes dos processos metabólicos 

durante o desenvolvimento da semente, portanto, marcadores metabólicos também podem 

ser úteis na melhoria da nutrição e valores industriais (TOUBIANA; FAIT, 2012), além de 

outras funções, podendo citar alguns fitohormônios como ácido abscísico (ABA), 

giberelina (GA), auxina e etileno como os principais metabolitos nas sementes, estando 

estes relacionados à germinação e dormência atrelados a percepção ambiental de condições 

adversas e os possíveis estresses tanto hídrico como salino (LATA; PRASAD, 2011; 

PARK et al., 2011; IQBAL et al., 2013).  

A metabolômica também revela os produtos terminais presentes na via de 

sinalização, refletindo o estado fisiológico de um organismo em um dado momento, em 

comparação com outras ômicas, a metabolômica é a mais adequada para o isolamento e 

estudo de marcadores específicos em vários estágios de desenvolvimento biológico porque 

está mais próximo do fenótipo (QU et al., 2019b), além disso, os autores destacam que o 

desenvolvimento de novos marcadores por meio dos estudo de metaboloma auxiliam na 

melhoria da qualidade e no aumento das adaptação ambiental de sementes florestais.  

https://europepmc.org/search?query=AUTH:%22Neeru%20Gandotra%22
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A maioria das pesquisas de metabolômica vegetal baseada em espectrometria de 

massa (MS) é realizada em espécies agrícolas e espécies modelo, nos últimos anos, estudos 

sobre espécies florestais geraram particular interesse, especialmente após grandes avanços 

genômicos na pesquisa de árvores florestais, nesta área a metabolômica baseada em MS 

representa uma oportunidade única de explorar a adaptação da árvore da floresta às 

flutuações ambientais também como outros processos de desenvolvimento relevantes 

econômicos e ecológicos (RODRIGUES; BARROS; ANTÓNIO, 2019).  

Nenhuma tecnologia analítica pode cobrir todo o metaboloma da planta e diferentes 

técnicas de extração e combinações de tecnologias analíticas complementares são 

frequentemente empregadas (FERNIE; STITT, 2012). Mesmo após os avanços contínuos 

na tecnologia de MS, a cobertura do metaboloma da planta é um desafio devido à alta 

diversidade química, ampla faixa dinâmica de concentração e compartimentação celular 

específica de metabólitos (RODRIGUES; BARROS; ANTÓNIO, 2019). 

2.7 LIPIDÔMICA 

Lipidômica é o estudo do lipidoma, lipídeos de um sistema biológico, esta técnica 

permite o estudo do metabolismo celular através da quantificação das espécies de lipídeos 

alteradas após determinado estímulo (SILVA, 2020), permitindo observar as alterações 

fenotípicas que aquele sistema pode sofrer e as consequentes mudanças do conjunto 

lipídico, além disso, também permite identificar rotas de biossíntese e 

compartimentalização de lipídios (CORREIA, 2017).  

Os experimentos bioquímicos envolvidos em estudos de lipídios em sistemas 

biológicos geralmente são realizados a partir de uma amostra de lipídios extraída de 

tecidos ou células com o objetivo isolar os lipídios ou a classe de lipídios de interesse 

(WENK, 2005). O autor destaca que diferentes fatores fisiológicos e ambientais podem 

influenciar os estados funcionais do material biológico de partida e resultar em diferentes 

perfis lipídicos, tornando importante a investigação destas diferenças, pois a partir delas é 

possível formular uma hipótese da rota biossintética que pode ter sido afetada pelo fator 

fisiológico ou ambiental. Cada classe de lipídio induzidas pelos fatores citados acima 

desempenha um papel específico para manter o crescimento e a função das plantas em 

condições de estresse (NARAYANAN et al., 2020).  

Os lipídios são os principais constituintes de membranas biológicas, atuando como 

interface entre a célula e o meio externo, logo, a estrutura e função das células são 
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dependentes da fluidez e estabilidade das membranas, características determinadas pela 

composição lipídica e níveis de insaturação (ZHENG, et al., 2011; MAI et al., 2020). 

Possuem múltiplas funções importantes (LIU et al., 2020), entre elas: funções estruturais, 

metabólicas e regulatórias em vários aspectos do crescimento das plantas, além de 

desenvolvimento e respostas às pressões ambientais (WELTI ET AL., 2007; HOU; UFER; 

BARTELS, 2016).  

Para o desenvolvimento dos estudos, as técnicas analíticas são variadas e incluem 

cromatografia, espectrometria de massas (EM), espectroscopia de ressonância magnética 

nuclear (RMN), ensaios bioquímicos e imageamento (CORREIA, 2017). As mais 

comumente aplicadas são a cromatografia, a EM e a RMN (WENK, 2005; CAJKA; 

FIEHN, 2014). 

A cromatografia é um método físico-químico de separação, fundamentado na 

distinção da migração de componentes em uma mistura que apresenta duas fases que não 

se misturam, sendo elas, estacionária e móvel, as variadas combinações entre fases 

estacionárias e móveis torna esta técnica aplicável e bastante versátil, sendo empregada 

para a identificação de compostos por comparação com padrões já estabelecidos, para 

purificação de compostos por meio da separação de substâncias indesejáveis e também 

para a separação de uma mistura isolando componentes (DEGANI et al., 1998).  

A espectrometria de massas (EM) tem como princípio a detecção da abundância de 

íons de compostos orgânicos, pela razão massa/carga, esses íons possibilitam obter 

informações referentes à natureza e estrutura de sua molécula precursora, já a 

espectroscopia de ressonância magnética nuclear (RMN) oferece informações sobre o 

número de átomos magneticamente distintos do isótopo estudado e determina a estrutura 

de uma molécula desconhecida (CORREIA, 2017).  

A espectrometria de massas (EM) e a espectroscopia de ressonância magnética 

nuclear (RMN) são métodos de alta resolução para a identificação de lipídios, em geral, a 

cromatografia é associada com a espectrometria de massas, sendo o método preferido para 

estudos lipidômicos, pois permite a obtenção de informações amplas sobre a caracterização 

de compostos mesmo em amostras complexas (ROLIM et al., 2015). Os autores salientam 

que apesar da baixa sensibilidade da RMN quando comparada com a EM, esta técnica 

continua sendo uma técnica poderosa, capaz de facilitar a análise de amostras 

multicomponentes, com ou sem tratamento prévio.  

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Fiehn+O&cauthor_id=25309011
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As ciências ômicas caracterizam e monitoram inúmeros compostos dinâmicos, o 

desenvolvimento de estratégias de análises e adaptação de dados mínimos constitui um 

grande desafio devido à sua complexidade (THOMAS et al. 2011). A lipidômica integrada 

com as outras ômicas, por exemplo, genômica, proteômica e metabolômica, poderão 

contribuir para a compreensão de como os lipídios funcionam em um sistema biológico, 

fornecendo uma ferramenta poderosa para a elucidação do mecanismo nos de lipídios (KE 

et al., 2015).  

3 METODOLOGIA  

Para o desenvolvimento deste estudo realizou-se uma revisão de literatura por meio 

de buscas efetuadas exclusivamente no Google acadêmico, por ser a ferramenta de busca 

mais utilizada e conhecida.  Utilizou-se para montagem do banco de dados termos de busca 

em português e em inglês para as analises transcriptômica, proteômicas, metabolômicas e 

lipidômicas. Os termos incluíram as palavras-chave: transcriptoma, proteoma, 

metaboloma, lipidoma para análise de sementes e para sementes florestais em português e 

transcriptomic, proteomic, metabolomic, lipidomic for seeds, for forest seeds analysis, for 

seeds analysis em inglês.  

Os trabalhos foram checados e os que, de fato, tinham sido realizados com sementes 

foram selecionados e agrupados em tabelas de acordo com a respectiva análise, 

identificando a espécie e a finalidade do estudo, além disso, as espécies foram classificadas 

em classes de acordo com as informações encontradas após pesquisas via Google, podendo 

ser Agrícola (englobando espécies alimentícias, frutíferas e agrícolas), Florestal, Medicinal 

e outros.  

A quantidade de estudos selecionados foi de 31 para transcriptômica, 29 para 

proteômicas, 29 para metabolômicas e 16 para lipidômicas. Totalizando 105 estudos, entre 

artigos, dissertações e teses, os quais estavam indexados em diferentes editoras e 

periódicos, entre elas, American Society of Plant Biologists, ACS Publications, BMC 

Genomics, BMC Plant Biology, Elsevier, Frontiers in Plant Science, MDPI, Oxford 

academic, Plos One, Scielo, Springer, Wiley Online Library e acervos das universidades 

para dissertações e teses.   

Os trabalhos foram identificados para as diferentes “ômicas” quanto a origem dos 

autores em Nacional e Internacional e quanto ao ano de publicação dos estudos. Além 
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disso, fez-se a proporção dos que foram desenvolvidos com espécies florestais e também 

quanto tipo de uso. 

4 RESULTADOS  

4.1 BANCO DE DADOS 

A partir da literatura existente sobre análise de sementes utilizando ferramentas 

ômicas, foi possível elaborar um banco de dados para análises transcriptômica (Tabela 1), 

proteômica (Tabela 2), metabolômica (Tabela 3) e lipidômica (Tabela 4).  
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Tabela 1 - Banco de dados sobre análise Transcriptômica em sementes. 

Continua... 

  

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Anacardium occidentale L. Agrícola Alves Filho (2013) Construir o genoma e identificação de genes funcionais 

Anacardium occidentale var. nanum Agrícola Aragão (2015) Identificar polimorfismos de nucleotídeo único 

Annona crassiflora Mart. Agrícola Silveira (2014) Estudar superação de dormência morfofisiológica natural em campo 

Brassica napus L. Agrícola 

Hong et al. (2017) 
Analisar o transcriptoma do tegumento de sementes amarela e marrom e a influência 

na biossíntese de Proantocianidina 

Jiang et al. (2019) Diferencir a expressão de genes em diferentes estágios de desenvolvimento 

Kubala et al. (2015) Entender os efeitos benéficos do osmocondicionamento na germinação 

Liao et al. (2019) 
Compreender a base molecular da diferente distribuição triacilglicerol e 

fosfatidilcolinas entre embriões e tegumentos 

Brassica carinata 

Agrícola Liu et al. (2020) Estudar a diferença na expressão e função de genes em duas fases de maturação Brassica hexaploid 

Brassica rapa 
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Continuação... 

 

Continua... 

 

 

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Glycine max (L.) Merr. Agrícola 

Teixeira (2014) Estudar a influência do calor e estresse hídrico na expressão de genes 

Ducatti (2018) Estudar o vigor em condições de déficit hídrico 

Gao et al. (2018) Verificar diferenças na expressão de genes entre soja cultivada e selvagem 

Sharmin et al. (2020) Identificar genes centrais associados à tolerância ao alagamento 

Leisner et al. (2017) Estudar a resposta tegumento a estresses abióticos em campo 

Jatropha curcas L. Agrícola Rocha (2012) 
Analisar a estabilidade de genes de referencia em diferentes estágios de 

desenvolvimento e germinação 

Pisum sativum L. Agrícola Malovichko et al. (2020) Entender mecanismos de maturação precoce na linhagem Sprint-2 da ervilha 

Ricinus communis L. Agrícola Wang et al. (2018) Entender os mecanismos moleculares envolvidos no desenvolvimento de sementes 

Salvia hispânica  L. Agrícola Sreedhar et al. (2015) 
Identificar os transcritos envolvidos na biossíntese de lipídeos e caracterizar o 

transcriptoma global do desenvolvimento de sementes 

Solanum lycocarpum A. ST.-HIL. Agrícola Silva (2019) 
Identificar mecanismos associados ao restabelecimento à tolerância à dessecação em 

sementes germinadas 

Zea mays L. Agrícola 

Doll et al. (2020) 
Caracterizar o perfil de expressão de genes em todo o genoma e nas interfaces embrião 

/ endosperma 

Yi et al. (2019) Identificar genes expressos durante o desenvolvimento inicial das sementes 

https://www.sciencedirect.com/science/article/abs/pii/S0098847219312651#!
javascript:;
https://sciprofiles.com/profile/709978


19 
 

Continuação... 

  

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Araucaria angustifolia (Bertol.) 

Kuntze 
Florestal Gasparin (2016) 

Descrever aspectos moleculares de sementes submetidas à condição de desidratação, 

armazenamento tradicional e em banco de sementes do solo 

Astronium fraxinifolium Schott Florestal Pereira Neto (2016) Avaliar a longevidade de sementes 

Magnolia ovata (A. St.-Hil.) Spreng. Florestal José et al. (2008) Analisar a expressão de genes relacionados ao desenvolvimento 

Schinus terebinthifolius Raddi Florestal 
Vasconcelos et al. 

(2010) 
Identificar genes associados a tolerância ao déficit hídrico 

Tectona grandis L.f. Florestal Vasconcelos (2015) Construir o genoma e identificar genes funcionais 

Lupinus spp. Medicinal Foley et al. (2015) 
Analisar a expressão de genes, estoque de proteínas e comparar entre variedades do 

gênero Lupinus 

Nelumbo nucifera Gaertn.  Medicinal Li et al. (2018) 
Explorar a rede regulatória que controla o tamanho da semente entre duas cultivares de 

lótus com contraste de tamanho e peso 

Populus euphratica Oliv. 

Medicinal Zhang et al. (2019) Compreender o transcriptoma durante o processo de germinação sob estresse salino 

Populus pruinosa  Schrenk 

Solanum paniculatum L. Medicinal Silva (2015) Identificar genes associados a tolerância ao déficit hídrico 

Arabidopsis thaliana (L.) Heynh Outros Narsai et al. (2017) 
Estudar dinâmica do transcriptoma durante a germinação de sementes e interação entre 

genes 

Suaeda salsa (Seepweed) Outros Xu et al. (2017) 
Identificar genes relacionados ao desenvolvimento de sementes, dormência e 

germinação em condições salinas 
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Tabela 2 - Banco de dados sobre análise Proteômica em sementes. 

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Anacardium occidentale L. Agrícola Alves Filho (2013) 
Estudar e obter uma visão geral sobre os transcritos e as proteínas de castanhas de 

cajueiro 

Brassica napus L. Agrícola Hajduch et al. (2006) Caracterizar redes metabólicas 

Chenopodium quinoa Willd Agrícola Burrieza et al. (2019) 
Identificar todas as proteínas contendo alta proporção de lisina, em quatro genótipos de 

quinoa 

Coffea arabica L. Agrícola Livramento et al. (2016) Identificar proteínas diferentes em diferentes condições de secagem 

Glycine max (L) Merr. Agrícola 

Murad; Rech (2012) Comparar diferentes métodos de obtenção de proteoma 

Miernyk; Johnston 

(2013) 
Entender o desenvolvimento das sementes 

Jatropha curcas L. Agrícola 

Jereissati (2015) Identificar enzimas envolvidas nas vias metabólicas que ocorrem nos plastídios 

Shah (2014) Analisar proteínas do endosperma de sementes 

Farias (2019) 
Estudar o proteoma do endosperma e identificar tecidos/órgãos no qual os ésteres de 

forbol são sintetizados 

Medicago sativa L Agrícola Yacoubi et al. (2013) Estudar o proteoma em resposta ao estresse salino 

Medicago truncatula Agrícola Gallardo et al. (2003) 
Catalogar proteínas e descrever padrões de acúmulo em diferentes estágios de 

desenvolvimento 

Phaseolus vulgaris L. Agrícola La Fuente et al. (2011) Separar proteínas das sementes de genótipos diferentes 

Ricinus communis L. Agrícola Wang et al. (2019) Estudar o proteoma em resposta ao estresse por frio 

Continua... 
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Continuação...  

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Triticum aestivum L. Agrícola Dong et al. (2015) Analisar proteinas envolvidas no processo de germinação das sementes 

Zea mays L. Agrícola Wu et al. (2011) Identificar proteínas associadas à viabilidade de sementes 

Araucaria angustifólia 

(Bertol.) Kuntze 
Florestal Balbuena (2009) Estudar alterações do proteoma durante o desenvolvimento da semente 

Cariniana legalis (Mart.) O. Kuntze Florestal Aragão (2019) 
Investigar os efeitos do tempo de armazenamento na germinação e identificar proteínas 

associadas à perda e / ou manutenção da viabilidade 

Ceiba pentandra (Kapok) Florestal Kiran; Rao (2018) Estudar a influência da germinação no perfil de proteínas 

Eucalyptus urophylla S.T. Blake Florestal Martins et al. (2017) Estudar resposta do proteoma ao estresse térmico 

Enterolobium contorsiliquum (Vell.) 

Morong 
Florestal Araújo (2007) Padronizar condições para separação de proteomas em sementes 

Magnolia ovata (A. St.-Hil.) Spreng. Florestal José et al. (2011) Identificar proteínas expressas durante dessecação e germinação 

Melanoxylon brauna Schott Florestal Matos (2017) 
Identificar proteínas que atuam na regulação das vias metabólicas durante a germinação 

sob estresse hídrico e salino 

Ocotea catharinensis Mez. Florestal Dias (2009) Identificar proteínas expressas durante a germinação 

Populus nigra L. Medicinal Pawlowski et al. (2019) 
Identificar alterações do proteoma sob diferentes condições de armazenamento, para 

revelar proteínas diferencialmente abundantes 

Continua... 
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Continuação...  

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Arabidopsis thaliana (L.) Heynh Outros 

Gallardo et al. (2002) 
Estudar os mecanismos envolvidos na retomada de atividade metabólicas influenciada 

pela Giberelina 

Gallardo et al. (2001) Identificar proteínas características das várias fases de desenvolvimento 

Higashi et al. (2006) 
Verificar a mudança na composição do armazenamento de proteínas em sementes em 

resposta à deficiência de enxofre 

Chibani et al (2006) Determinar mecanismos envolvidos em dormência de sementes 

Rajjou et al. (2006) Estudar a síntese de proteína durante a germinação 
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Tabela 3 - Banco de dados sobre análise Metabolômica em sementes. 

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Brassica napus L. Agrícola Smolikova et al. (2016) Avaliar metabolitos envolvidos na germinação de sementes 

Carica papaya L. Agrícola Gogna et al. (2015) 
Investigar os metabólitos primários e secundários de diferentes partes da planta, para 

correlacionar sua presença, bioatividade e propriedades fitomedicinais 

Cichorium intybus L. Agrícola Chandra et al (2018) 
Verificar a toxicidade detalhada e investigar sua eficácia anti-hiperlipidêmica, 

antioxidante e antidiabética 

Lactuca sativa L. Agrícola Wei et al. (2020) 
Detectar diferenças de diferentes genótipos sob diferentes tratamentos e obter 

informações sobre o mecanismo metabólico de termoinibição de sementes 

 

Glycine max L. Merr 

 

Agrícola 

Chebrolu et al. (2016) 
Avaliar perfis de metabólitos relacionados aos mecanismos subjacentes à tolerância para 

altas temperaturas durante o desenvolvimento da semente 

Schmidt et al. (2011) Estudar alteração da composição de proteínas e influencias colaterais no metaboloma 

Lin et al. (2014) 
Investigar as variações dos metabólitos identificados entre as cultivares de soja testadas e 

analisar a correlação entre metabólitos 

Oryza sativa L. Agrícola 

Li et al. (2019) Comparar três diferentes estágios de desenvolvimento 

Yan et al. (2018) 
Comparar as diferenças metabólicas antes e depois do armazenamento de 24 meses em 

condições naturais, quantidade de açúcar solúvel entre dois híbridos 

Pisum sativum L. Agrícola 

Vigeolas et al.(2008) Estudar a ligação entre a via de proteínas durante o desenvolvimento de sementes 

Hradilová et al. (2017) Analisar diferenças de metabolitos do tegumento das sementes de dois genótipos 

Continua... 

 

http://www.frontiersin.org/people/u/403146
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Continuação... 

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Solanum spp. Agrícola Kazmi et al. (2017) 
Explorar a modulação genética do metabolismo em diferentes estágios de 

desenvolvimento e a ligação entre as características metabólicas e de germinação  

Theobroma spp. Agrícola Moita (2019) 
Estudar o metaboloma global dos extratos para descrever as similaridades entre as 

espécies e o perfil de composição química do gênero 

Triticum aestivum L. Agrícola 

Han et al. (2017) 
Analisar o embrião e o endosperma durante a germinação da semente para entender 

mecanismos bioquímicos ao nível metabolômico 

Das et al. (2017) 
Comparar perfis metabolômicos de embriões e encontrar processos-chave contrastantes 

em duas cultivares 

Vigna radiata L. Agrícola 

Wu et al. (2014) Otimizar métodos para detectar metabólitos 

Chen et al. (2019) 
Estudar mudanças do metabolismo geral durante a germinação sob diferentes estados de 

energia 

Tang et al. (2013) Descrever o amplo espectro dos polifenóis alterados no processo de germinação 

Zea mays Agrícola Lohn (2014) Comparar o perfil metabólico parcial entre cultivares de milho 

Copaifera spp. Florestal Oliveira (2019) Descrever as características e obter os perfis metabólicos de diferentes órgãos vegetais 

Populus sp. Florestal Qu et al. (2019b) 
Investigar alterações durante a germinação com o objetivo de identificar vias biológicas 

associadas a alterações nos metabólitos primários 

Momordica charantia L. Medicinal Mishra et al. (2020) Identificar os metabólitos presentes nas sementes 

Continua... 

 

javascript:;
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Continuação... 

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Nelumbo nucifera Gaertn.  Medicinal Wang et al. (2016) Revelar a dinâmica metabólica durante o desenvolvimento da semente 

Nigella spp. Medicinal Farag et al. (2014) 
Investigar o metabolismo primário no contexto da diversidade ambiental e genética entre 

espécies de diferentes localidades 

Panax ginseng C.A. Mey Medicinal Min et al. (2019) 
Determinar as diferenças entre os metabolomas de sementes sob envelhecimento normal 

e acelerado para descobrir as vias relacionadas aos metabólitos expressos 

Salvia hispânica L. Medicinal 

Falco et al. (2017) Avaliar a composição química de diferentes genótipos e o efeito da fertilização mineral 

Falco et al. (2018) 
Estudar a resposta das sementes à irrigação, analisando também o perfil de ácidos graxos 

e a produção de metabólitos secundários 

Arabidopsis thaliana (L.) Heynh Outros 

Böttcher et al. (2008) 
Identificar metabólitos e desvendar conexões metabólicas através de alterações nos perfis 

metabólicos entre diferentes genótipos 

Durand et al. (2019) Investigar o impacto de mutação na perda da função retromérica 
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Tabela 4 - Banco de dados sobre análise Lipidômica em sementes. 

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Arachis hypogaea L Agrícola Liu et al. (2019) Caracterizar o perfil lipídico 

Brassica napus L. Agrícola Woodfield et al. (2018) Elucidar os detalhes da regulação do acúmulo de lipídios em sementes oleaginosas 

Camelina sativa (L.) Crantz. Agrícola Marmon et al. (2017) 
Examinar o acúmulo de ácidos graxos nas sementes em desenvolvimento e em diferentes 

partes do embrião 

Carya cathayensis Sarg. Agrícola Huang et al. (2016) 
Estudar o mecanismo de deposição de óleo e conversão da saturação de ácidos graxos no 

processo de desenvolvimento embrionário em sementes oleaginosas 

Glycine max L. Merr Agrícola Narayanan et al. (2020) 
Investigar se as alterações metabólicas lipídicas contribuem para diferenças nas 

respostas ao estresse por calor 

Persea americana Hass Agrícola López et al. (2017) 
Estudar mudanças nos perfis e concentrações de lipídeos e entender o  efeitos da 

germinação das sementes nos perfis  e concentrações 

Phaseolus vulgaris L. Agrícola Fernandes et al. (2018) 
Explorar as alterações lipidômicas experimentadas por plantas de feijão verdes expostas a 

doses crescentes de inseticidas 

Prunus sibirica L. Agrícola Mai et al. (2020) Entender a síntese de lipídeos 

Triadica sebifera L. Agrícola Zhi et al. (2017) Localizar lipídeos e analisar sua composição 

Carapa spp. Florestal 

Nascimento et al. 

(2019) 

Caracterizar os perfis lipidômicos dos óleos obtidos a partir das sementes e suas 

implicações para a inibição de fungos fitopatogênicos 

Paixão et al. (2016) 
Investigar os possíveis efeitos toxicológicos, mutagênicos e genotóxicos do óleo de 

sementes de Andiroba 

Madhuca elliptica (Pierre ex Dubard) 

H.J.Lam 
Florestal Phuong et al. (2019) 

Identificar a estrutura química e composição quantitativa de espécies moleculares de 

fosfolipídios em sementes 

Continua... 
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Continuação... 

Espécie Classes Fonte Finalidade 

Arabidopsis thaliana (L.) Heynh Outros 

Zhou et al. (2014) Caracterizar os perfis lipídicos e confirmar as identidades de alguns lipídios importantes 

Noguerol et al. (2019) Investigar a influência de enzimas no metabolismo lipídico 

Wang et al. (2012) Identificar alterações metabólicas da biossíntese de glicerolipídios 

Medicago truncatula Gaertn.  Outros Doria et al. (2019) Explorar as mudanças no metabolismo lipídico durante embebição inicial de sementes 
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4.2 ANÁLISE DE DADOS 

Dos 105 estudos analisados, aproximadamente 77% corresponderam a estudos 

internacionais. Dentre os estudos nacionais, as análises para Transcriptômica (Figura 1A) e 

Proteômica (Figura 1B), tiveram maior expressividade, sendo 38% e 28%, respectivamente. 

Para análises de Metabolômica (Figura 1C) e Lipidômica (Figura 1D), os trabalhos nacionais 

representaram respectivamente, 11% e 6,5%.  

Figura 1 - Quantidade de pesquisas de acordo com a origem para cada análise. Trancriptômica (A); 

Proteômica (B); Metabolômica (C); Lipidômica (D).  

Com relação ao ano de publicação, a análise com publicação mais antiga foi a 

Proteômica, em 2001 (Figura 2B), Transcriptômica e Metabolômica, em 2008 (Figura 2A – 

C). Para Lipidômica, a publicação mais antiga foi de 2012 (Figura 2D). 
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Figura 2- Distribuição da quantidade de pesquisas de acordo com ano de publicação para cada análise. 

Trancriptômica (A); Proteômica  (B); Metabolômica (C); Lipidômica (D).  
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Os estudos desenvolvidos com espécies florestais e suas respectivas quantidades foram 

2008 (1), 2010 (1), 2016 (2), para transcriptômica; em  2007(1), 2009 (2), 2011(1), 2017(2), 

2018 (1), 2019 (1), para proteômica; em 2019 (2), para metabolômica e em 2016 (1), 2019 

(2), para lipidômica (Tabela 1, 2, 3 e 4). 

4.3 TRANSCRIPTÔMICA 

As análises de transcriptoma foram utilizadas para diversas finalidades, entre as 

principais estão: construção do genoma, identificação de genes funcionais, analisar a 

estabilidade de genes de referência em diferentes estágios de desenvolvimento e durante o 

processo de germinação, longevidade de sementes, diferença na expressão de genes entre 

diferentes cultivares da mesma espécie, expressão de genes relacionados à tolerância a déficit 

hídrico, alagamento, estresse salino, biossíntese e acumulação de óleo, identificar genes 

relacionados ao peso e produção final das sementes, acumulo de compostos medicinais, 

dormência, maturação, tolerância a baixas temperaturas, desidratação, biossíntese de lipídeos, 

entre outros (Tabela 1). 

As espécies mais analisadas foram Glycine max, Brassica napus e Zea mays, todas 

classificadas como espécies agrícolas. Os estudos desenvolvidos com estas espécies 

corresponderam a 37% de todos os trabalhos analisados para trasncriptoma.  

Estudos desenvolvidos com espécies florestais corresponderam a aproximadamente 

17% do total (Figura 3), sendo encontrados estudos apenas com cinco espécies, entre elas, 

Araucaria angustifólia, Astronium fraxinifolium, Magnolia ovata, Schinus terebinthifolius e  

Tectona grandis (Tabela 1).  

Figura 3- Porcentagem de estudos transcriptômicos desenvolvidos com espécies florestais.  
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4.4 PROTEÔMICA 

Análises proteômicas foram utilizadas para identificação de: proteínas expressas 

durante dessecação, estresse salino, estresse a baixas e altas temperaturas, tecidos no qual os 

ésteres de forbol são sintetizados, proteínas em diferentes condições de secagem, proteínas 

relacionadas à qualidade fisiológica de sementes (Tabela 2). Além disso, também avaliou-se 

mecanismos envolvidos na retomada de atividade metabólicas influenciada pela Giberelina, 

proteínas características das várias fases de desenvolvimento, mudança na composição do 

armazenamento de proteínas em sementes em resposta à deficiência de enxofre, síntese de 

proteína durante a germinação, mecanismos envolvidos em dormência de sementes, 

caracterização de redes metabólicas, proteínas associadas a viabilidade de sementes, entre 

outras (Tabela 2).  

Para proteoma, as espécies mais analisadas foram enquadradas como espécies 

agrícolas, Jatropha curcas e Glycine max, e outros, Arabidopsis thaliana,  correspondendo a 

33,5% dos trabalhos analisados para esta abordagem. No geral, 50% dos estudos para esta 

abordagem foram desenvolvidos com espécies agrícolas.   

Para espécies florestais, os estudos corresponderam a aproximadamente 28% do total 

(Figura 4), sendo encontrados estudos apenas com oito espécies, entre elas, Araucaria 

angustifólia, Cariniana legalis  Ceiba pentandra, Enterolobium contorsiliquum, Eucalyptus 

urophylla, Magnolia ovata, Melanoxylon brauna e Ocotea catharinensis (Tabela 2). 

Figura 4- Porcentagem de estudos proteômicos desenvolvidos com espécies florestais.  
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4.5 METABOLÔMICA 

Estudos direcionados para metaboloma foi o que apresentou menor porcentagem para 

espécies florestais, com aproximadamente 7% do total para essa análise, os estudos foram 

desenvolvidos com espécies dos gêneros Copaifera spp. e Populus sp. (Figura 5). Assim 

como nas demais análises, as espécies mais estudadas, foram enquadradas como agrícola, 

sendo elas, Glycine max, Vigna radiata, Salvia hispânica e Triticum aestivum, 

correspondendo a 34,5%.   

Figura 5- Porcentagem de estudos metabolômicos desenvolvidos com espécies florestais.  

 

Os estudos tiveram a finalidade de: identificar os metabólitos presentes nas sementes, 

revelar a dinâmica metabólica durante o desenvolvimento, comparar o perfil metabólico 

parcial entre cultivares, investigar o metabolismo primário entre espécies de diferentes 

localidades, analisar metabolitos do tegumento das sementes, avaliar o efeito da fertilização 

mineral, estudar a resposta das sementes à irrigação e a produção de metabólitos secundários, 

avaliar perfis de metabólitos relacionados à tolerância para altas temperaturas, mudanças do 

metabolismo geral durante a germinação, propriedades fitomedicinais, determinar as 

diferenças entre os metabolomas de sementes sob envelhecimento normal e acelerado para 

descobrir as vias relacionadas aos metabólitos expressos (Tabela 3).  
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4.6 LIPIDÔMICA  

Os estudos para lipidômica tiveram a finalidade de: entender a síntese de lipídeos e 

realizar o perfil lipídico, caracterizar os perfis lipídicos e confirmar as identidades de alguns 

lipídios importantes, investigar a influência de enzimas no metabolismo lipídico, identificar 

alterações metabólicas da biossíntese de glicerolipídios, elucidar os detalhes da regulação do 

acúmulo de lipídios em sementes oleaginosas, localizar lipídeos e analisar sua composição, 

caracteriza as implicações dos perfis lipidômicos dos óleos obtidos a partir das sementes para 

inibição de fungos fitopatogênicos, entender o efeitos da germinação nas mudanças dos perfis 

e concentrações de lipídeos, explorar as mudanças no metabolismo lipídico durante 

embebição inicial de sementes, investigar se as alterações metabólicas lipídicas contribuem 

para diferenças nas respostas ao estresse por calor,  explorar as alterações lipidômicas em 

sementes expostas a doses crescentes de inseticidas (Tabela 4). 

Para lipidômica, as espécies mais estudadas foram Arabidopsis thaliana, enquadrada 

como outros e o gênero Carapa spp., classificado como florestal, juntos corresponderam a 

25% dos estudos. Para florestal, além do gênero Carapa spp., também estudou-se a espécie  

Madhuca elliptica, sendo assim 19 % dos estudo para lipidoma foram desenvolvidos para 

espécies florestais, contudo, no geral, o maior número de estudos foi desenvolvido para 

espécies agrícola, 56,25 % (Figura 6).  

Figura 6- Porcentagem de estudos lipidômicos desenvolvidos com espécies florestais.  
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4.7 ANÁLISE GERAL 

No geral foram avaliados 105 trabalhos, dos quais 64 corresponderam a espécies 

agrícolas, 18 florestais, 10 medicinal e 13 outros (Figura 7).  

Para todas as análises, transcriptoma, proteoma, metaboloma e lipidoma, o maior 

número de estudos foi desenvolvido com espécies agrícolas, seguido por espécies florestais 

para transcriptoma e proteoma. Já para metaboloma foi seguido pela categoria de uso 

medicinal e lipidoma seguido da categoria outros (Figura 7).  

Figura 7- Distribuição proporcional das pesquisas realizadas de acordo com o tipo de espécies e as 

respectivas análises de Transcriptoma, Proteoma, Metaboloma e Lipidoma. 

 

 

  

0 10 20 30 40 50 60 70

Medicinal

Outros

Florestal

Agricola

Número de pesquisas 

Transcriptômica Proteômica Metabolômica Lipidômica



35 
 

5 DISCUSSÃO  

Como observado no banco de dados para Transcriptômica (Tabela 1), Proteômica 

(Tabela 2), Metabolômica (Tabela 3) e Lipidômica (Tabela 4), os estudos utilizando as 

ciências ômicas foram mais empregados para espécies agrícolas e seguidos em número por 

espécies florestais. O foco no setor agrícola está intimamente relacionado à sua maior 

contribuição para a economia do Brasil. Tendo as ômicas contribuído para a consistência e 

previsibilidade no melhoramento de plantas, que foi aperfeiçoado visando: reduzir o tempo e 

despesas de produção das safras; tolerância a estresses ambientais; melhoria da qualidade de 

produtos, melhoria do sabor e composição nutricional de produtos alimentícios, maior 

resistência a pragas e doenças, auxiliando assim na proteção e produtividade das culturas 

(EMON, 2015). 

Outro fator importante a ser considerado é o custo de realização das análises por 

abordagens ômicas, pois, mesmo diante da maior acessibilidade as técnicas, essas são 

consideradas efetivamente caras (HORNER et al., 2010). Portanto, esse tem sido o fator 

decisivo para o uso direcionado das técnicas para espécies agrícolas, visto que as empresas e 

instituições do setor tem maior disponibilidade de capital para pesquisa e tecnologia.   

Para espécies florestais as tecnologias “ômicas” têm sido pouco empregadas para 

análise de sementes, entretanto, a diferença entre os setores é mais acentuada principalmente 

se tratando de espécies nativas, para tal, a quantidade de estudos utilizando as ciências ômicas 

é bem inferior ao que foi observado para o setor agrícola. Um dos principais motivos para tal 

fato, é que no Brasil, é evidente a desorganização e informalidade do setor de sementes 

florestais nativas. Portanto, esse ainda necessita de estruturação, organização da cadeia 

produtiva e regularização dos produtores perante a legislação especifica para a atividade, 

principalmente a Lei nº 10.711/2003, Instrução Normativa (IN) nº 56 de 2011 (SILVA et al., 

2015) e a IN nº 17 de 2017 (BRASIL, 2017). 

Desta forma, os dois setores estão em momentos diferentes e apresentam escalas 

também diferentes (Figura 7). Para as sementes florestais nativas, a produção é uma atividade 

de menor escala, de base familiar e comunitária, que ainda apresenta gargalos tecnológicos 

básicos (FREIRE; URZEDO; PIÑA-RODRIGUES, 2017). A falta de tecnologia, pesquisas, 

investimentos e registro perante a legislação, são os principais entraves para a produção e 

análises dessas sementes (SILVA et al., 2015). Tais fatos, explicam o menor uso de ciências 

ômicas voltado para espécies florestais nativas no cenário atual.  
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Mesmo diante da incipiência, das pesquisas e avanço das técnicas no setor, a produção 

de sementes florestais nativas se caracteriza como uma atividade de relevante importância, 

principalmente para restauração florestal de ambientes degradados. Ainda assim, é perceptível 

a articulação das Redes de Sementes visando maior desenvolvimento do setor (FREIRE; 

URZEDO; PIÑA-RODRIGUES, 2017).  

A produção de sementes está inserida diretamente na cadeia da restauração florestal, e 

assim, se torna primordial para que o Brasil atinja as metas conservacionistas firmadas 

perante os acordos internacionais, como: Conferência sobre diversidade Biológica (CDB), 

Acordo de Paris e o Desafio de Bonn (Bonn Challenge), nos quais o Brasil se comprometeu 

com a meta de restaurar 12 milhões de hectares até 2030 (IPEA, 2017; FREIRE; URZEDO; 

PIÑA-RODRIGUES, 2017).  

Além do Brasil, se extrapolarmos para um cenário mundial, esses acordos 

internacionais, principalmente o Desafio de Bonn (Bonn Challenge), tem como objetivo 

restaurar 350 milhões de hectares em todo o mundo até 2030 (IUCN, 2020). Uma das 

problemáticas, é que diante das mudanças climáticas, os ambientes vêm sofrendo constantes 

alterações ambientais, ocasionando estresses abióticos nas espécies com potencial para 

restauração.  

Diante desse cenário, surgem questionamentos sobre mecanismos de adaptação e 

desenvolvimento das espécies florestais nesses ambientes (HODGINS; MOORE, 2016). 

Portanto, estudos que compreendem os mecanismos fisiológicos, bioquímicos e moleculares 

relacionados à ecofisiologia da germinação, podem ser a base para responder alguns desses 

questionamentos. Nesse sentido, as ciências ômicas se tornam importantes aliadas no 

processo de análise de sementes de espécies florestais.  

Estudos trazendo as abordagens ômicas vêm sendo desenvolvidos associados com a 

temática da restauração, podendo citar Breed et al. (2019), que estudaram o potencial da 

genômica para restauração de ecossistemas e biodiversidade. Os autores destacam que a 

abordagem poderia acelerar a geração de genótipos para restaurar ambientes desafiadores, 

auxiliando assim no cumprimento da retomada da biodiversidade e serviços ecossistêmicos 

em diversos ambientes. Além do mais, tais técnicas aliadas no melhoramento genético das 

plantas, permitem identificar potenciais espécies e genótipos mais resilientes aos ambientes.  

Mesmo observando que estudos com espécies florestais vêm sendo desenvolvidos 

utilizando as abordagens ômicas (Figura 3, 4, 5 e 6), estas ainda são práticas recentes 

(PLOMION et al., 2015) justificando sua baixa utilização em comparação a outros setores. De 
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acordo com o banco de dados desde estudo, para transcriptoma (Tabela 1) e proteoma (Tabela 

2), os estudos mais antigos dataram de 2008 e 2007 (Figura 2 A-B), respectivamente e para 

metaboloma (Tabela 3) e lipidoma (Tabela 4), 2019 e 2016, respectivamente (Figura 2 C-D). 

Entretanto, para espécies florestais, nativas e exóticas, as finalidades dos estudos foram 

bastante variadas, podendo citar estudos desenvolvidos com diversos objetivos, os quais 

foram: descrever aspectos moleculares de sementes submetidas à condição de desidratação, 

armazenamento e alterações do proteoma durante o desenvolvimento das sementes 

(BALBUENA, 2009; GASPARIN, 2016; PEREIRA NETO, 2016; ARAGÃO, 2019); 

expressão de genes relacionados ao desenvolvimento das sementes (JOSÉ et al., 2008); 

verificar a tolerância ao déficit hídrico (VASCONCELOS et al., 2010); construir o genoma e 

identificar genes funcionais (VASCONCELOS, 2015); influência da germinação no perfil de 

proteínas (KIRAN; RAO, 2018); estudar resposta do proteoma ao estresse térmico 

(MARTINS et al., 2017); identificar proteínas que atuam na regulação das vias metabólicas 

durante a germinação sob estresse hídrico (MATOS, 2017); descrever as características e 

obter os perfis metabólicos de diferentes órgãos vegetais (OLIVEIRA, 2019); investigar os 

possíveis efeitos toxicológicos e mutagênicos do óleo de sementes (PAIXÃO et al., 2016); 

identificar a estrutura química e composição quantitativa de fosfolipídios em sementes 

(PHUONG et al., 2019); entre outras finalidades. 

Sendo assim, as ciências ômicas tem uma atuação considerável também para análise de 

sementes florestais. As respostas obtidas por estes estudos citados acima trazem perspectivas 

interessantes sobre os mecanismos utilizados para tolerar os estresses, doenças, aumentar 

longevidade, identificar genes de interesse para o melhoramento genético e assim, 

consequentemente, ter um aumento da produção e/ou outras melhorias de interesse.  

Isto é possível devido a um melhor entendimento dos processos moleculares, podendo 

citar os estudos utilizando transcriptômica, os quais normalmente estão relacionados ao 

estresse por déficit hídrico, auxiliando na idetificação e seleção de genes a partir das 

sequências identificadas nos mapas metabólicos (VASCONCELOS, 2015), além disso, estes 

estudos são desenvolvidos em diferentes tecidos e partes das sementes para entender os 

respectivos comportamentos sob diferentes estresses abióticos (WANG et al., 2016). A 

investigação das respostas positivas aos estresses pode estar associada às proteinas expressas 

durante tais condições, o que por meio da análise proteômica poderá fornecer a identificação 

destas proteinas e também uma melhor base para interpretação dos resultados (MARTINS et 

al., 2017), auxiliando na compreensão dos mecanismos envolvidos na melhora de 
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desempenho das sementes (YACOUBI et al., 2013).   

Desta forma, as ômicas têm um papel importante para auxiliar na melhoria das sementes 

de espécies florestais, contribuindo principalmente na compreensão dos mecanismos que 

regulam as características de qualidade das sementes (SEN, 2009), tendo desta forma, um 

papel importante para espécies exóticas de interesse silvicultural e para espécies florestais 

nativas. 

Além disso, ressalta-se que as espécies florestais nativas apresentam diversas 

potencialidades para fins econômicos, logo, as ômicas também poderão ser utilizadas como 

suporte, pois, as sementes de boa qualidade podem não ser só uma fonte de propagação como 

também ser a fonte principal de substâncias para exploração com fins econômicos, podendo 

citar extratos alcoólicos extraídos de sementes (GOUVEIA, 2020) e demais usos, sejam eles 

medicinais, energéticos, entre outros.  

São, de fato, técnicas promissoras e o indicativo é de que nos próximos anos, com os 

avanços tecnológicos, estatísticos, matemáticos e computacionais (PLOMION et al., 2015) 

elas possam fornecer uma detalhada compreensão dos processos que moldam a diversidade 

genética e funcional de populações de espécies florestais nativas, podendo auxiliar tanto nas 

escolhas de espécies para implantação de projetos de restauração, objetivando identificar 

genótipos adaptados as prováveis condições ambientais futuras (BREED et al., 2019) como 

também fornecer suporte no uso voltado para outras finalidades.  

Para tal, serão necessários grupos multidisciplinares para fazer uso da grande 

quantidade de recursos disponíveis para obter informações fundamentais sobre a biologia de 

espécies nativas por meio da integração de tecnologias ômicas em atividades de pesquisa. 

Desta forma, será possível descobrir os mecanismos moleculares, suas redes complexas de 

interação e centros que sustentam os processos de desenvolvimento e as respostas a distúrbios 

externos (PLOMION et al., 2015).  

Como é possível observar, alguns estudos já vêm sendo desenvolvidos com diversas 

espécies florestais, entretanto, ainda será necessário expandir a aplicação das ciências ômicas 

para o setor florestal. Principalmente, devido à grande diversidade de espécies nos 

ecossistemas, fazendo com que o número de espécies com pouca ou nenhuma informação 

científica ainda seja elevado (FARIA et al., 2019). 

Isto representa um desafio ainda maior para as ômicas, pois é fundamental que haja 

padronizações, adequação das metodologias paras as diferentes espécies e tecidos 

(CASTELL; ERNST, 2012), além da validação destas metodologias (OBUDULU et al., 
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2018). É necessário ressaltar a importância das adequações, pois nenhum protocolo de 

extração, independente da ômica em questão, poderia ser capaz de fornecer informações para 

todos os tipos de plantas e tecidos, pois requerem diferentes métodos (ZHEN; SHI, 2011). 

Por mais que a utilização das ômicas seja uma tendência, vários desafios que vão além 

do campo das tecnologias ômicas precisam ser superados, podendo ser questões sociais e/ou 

econômicas, pois antes da implementação propriamente dita será necessário demonstrar a 

viabilidade econômica destas metodologias (PLOMION et al., 2015). Além disso, existem 

algumas barreiras mais gerais, como acesso a laboratórios moleculares, instalações de 

sequenciamento, recursos de bioinformática e treinamento dos profissionais das mais diversas 

áreas (BREED et al., 2019), podendo citar como exemplo os profissionais que trabalham com 

a restauração florestal. 
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6 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Estudos utilizando as ciências ômicas para análise de sementes foram desenvolvidos 

com diferentes objetivos, tanto para sementes de espécies agrícolas quanto para espécies 

florestais. O número de estudos desenvolvidos para espécies agrícolas foi superior, este fato é 

justificado por o setor agrícola ser um setor estratégico e de já estabelecido destaque na 

economia do Brasil e do mundo, logo, tendo uma maior organização e recursos para o 

investimento em tecnologias mais avançadas.  

Mesmo o número de estudos sendo menor para espécies florestais, observa-se que o 

campo das ômicas é uma área promissora e em desenvolvimento, podendo ter diversas 

aplicações no futuro. Ressalta-se a importância de ampliar os estudos voltados para sementes 

de espécies florestais, sobretudo de espécies nativas, a fim de estudar não somente o 

comportamento voltado para um entendimento ecológico dos processos inerentes as sementes, 

como também investigar o potencial econômico e de melhoramento dessas espécies.    
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