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RESUMO
A prospecção de compostos a partir da biodiversidade é
uma forma viável e eficiente, na qual, a genômica é uma
importante ferramenta para o processo.  Mesmo com a
revolução que proporcionou o advento da genômica, so-
mente seu emprego não garante a compreensão do sistema
biológico. A era atual, denominada pós-genômica é capaz
de informar e integrar os transcritos, proteínas e metaboli-
tos de um organismo, estas ferramentas integram o que é
denominado de Ômicas. Entretanto, mesmo sendo um fator
que corrobora para compreensão de um organismo em
nível sistêmico, ainda é uma tarefa árdua, pois existem
especializações e interações celulares complexas, na própria
célula, em tecidos ou mesmo na interação com o meio am-
biente. Desta forma, os microrganismos que possuem uma
complexidade estrutural e bioquímica mais simplificada,
quando comparados aos eucariotos, são utilizados como
modelos para explorar as aplicações das Ômicas. Nesta
revisão apresentamos a importância das Ômicas como fer-
ramentas para a bioprospecção de microrganismos. Foram
identificados, que, a partir de sua análise, isoladas ou inte-
gradas e amparadas pela bioinformática, as Ômicas forne-
cem dados promissores para a bioprospecção, aumentando
a eficiência na prospecção de compostos bioativos, princi-
palmente pela redução de tempo, pois estas ferramentas
direcionam a busca deste tipo de compostos.

PALAVRAS-CHAVE: Bioprospecção, ômicas, bioinfor-
mática, microrganismos.

ABSTRACT
The prospect of compounds from biodiversity is a feasible and
effective way in which the genomics is an important tool in the
process. Even with the revolution that brought the advent of
genomics, only your use does not guarantee understanding of
the biological system. The present era called post-genomics is
able to inform and integrate the transcripts, proteins and me-

tabolites of an organism, these tools are part of what is called
Omics. However, even being a factor which confirms under-
standing of an organism on a systemic level, it is still an ardu-
ous task, as there are specializations and complex cellular in-
teractions in the cell itself, or even in tissues in interaction with
the environment. Thus, microorganisms which have a simpler
structural and biochemical complexity when compared to eu-
karyotes are used as model to explore applications of Omics. In
this review we present the importance of Omics as tools for
bioprospecting for microorganisms. Were identified, which ,
from your analysis , isolated or integrated and supported by
bioinformatics, the Omics provide promising data for bio-
prospecting, increasing efficiency in the exploration of bioac-
tive compounds, mainly by reducing the time because these
tools guide the pursuit of this type of compounds.

KEYWORDS: Bioprospecting, omics, bioinformatics, mi-
croorganisms.

1. INTRODUÇÃO
A bioprospecção, uma antiga atividade, vem ga-

nhando espaço com criações de legislações dos países
com megabiodiversidade, aliado ao interesse dos países
desenvolvidos e empresas multinacionais para explora-
ção comercial dos recursos biológicos. Ao planejar e
aplicar técnicas adequadas ao estudo da biodiversidade,
uma fonte rica em compostos ativos de alto valor co-
mercial pode ser explorada. Para a prospecção de com-
postos da biodiversidade, e que tornem viáveis, eficien-
tes, e comercializáveis, várias ferramentas podem ser
utilizadas, entre elas, mais recentemente, a genômica.
Ela tem o potencial de aumentar o valor do componente
genético da biodiversidade tornando a sua extração e
manipulação muito mais eficiente e menos dispendiosa1.

Entretanto, mesmo com os excelentes avanços que a
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genômica proporcionou e continuará proporcionando, há
necessidade em compreender o organismo em nível sis-
têmico, na qual um gene não é mais estudado como uma
entidade isolada, mas sim como sendo parte de uma rede
complexa2.

Para análise e compreensão desta rede complexa, na
célula e nos organismos, o atual momento é denominado
de pós-genômica, sendo que, a integração dos diferentes
componentes do genoma funcional determinou o surgi-
mento de uma nova área, as Ciências Ômicas ou sim-
plesmente Ômicas.

As Ômicas correspondem à análise global dos sis-
temas biológicos, na qual, os esforços são para identifi-
car, quantificar e caracterizar os componentes em siste-
mas celulares, com resolução de tempo e no espaço, a
fim de dissecar as redes e consequentemente as vias in-
tracelulares3,4.

São diferentes áreas que as Ômicas abrangem, e com
desenvolvimento destas, surgem outras em que especifi-
cam e diversificam para o estudo da estrutura ou um
grupo de compostos celulares. No entanto, há vários
desafios para a real aplicação das Ômicas, um dos pro-
blemas-chave na investigação Ômicas, está agora em
desenvolver maneiras de lidar com esses enormes e he-
terogêneos conjuntos de dados5. Para auxiliar neste pro-
cesso de integração, a bioinformática tornou-se funda-
mental para analisar e compreender os dados trazidos
das diferentes áreas das Ômicas.

Os organismos são dotados de especializações e in-
terações celulares complexas, sendo que a utilização dos
microrganismos como modelos para aplicação das Ômi-
cas geram dados que auxiliam na determinação de vias
celulares, auxiliando na prospecção dos compostos bioa-
tivos. Apesar da simplicidade biológica, quando compa-
rados com os eucariotos, os sistemas microbiológicos
são um domínio de investigação difícil, mas com grande
potencial para aplicações fundamentais e industriais2.
Alguns estudos realizados utilizando as Ômicas em mi-
crorganismos demonstraram que esta abordagem é uma
ferramenta valiosa, para a compreensão dos princípios
funcionais e dinâmicos totais dos sistemas celulares6.

Desta forma, esta revisão teve como objetivo a veri-
ficação da importância das Ômicas como ferramentas
para a bioprospecção em microrganismos, na qual, são
apresentadas quatro Ômicas, com seus respectivos desa-
fios e aplicações. Estas ferramentas demonstram que a
partir de sua análise, isoladas ou integradas amparadas
pela bioinformática, as Ômicas fornecem dados promis-
sores para a bioprospecção.

2. MATERIAL E MÉTODOS
Este trabalho foi desenvolvido a partir de levanta-

mento bibliográfico de artigos científicos nos bancos de
dados Google Acadêmico e Pubmed. Na qual selecionou

artigos relevantes aos objetivos do trabalho, sendo des-
tacadas as principais Ômicas: genômica, transcriptômica
e proteômica e, juntamente com uma das ômicas mais
recentes a metabolômica. Posteriormente, foram elenca-
das as definições, desafios na análise de dados e aplica-
ções em microrganismos respectivamente.

3. DESENVOLVIMENTO
Ômicas: integrando os dados da era
pós-genômica

A sequência de DNA do genoma é o ponto de partida
para todo um novo conjunto de análises destinado a
compreender a estrutura, função e evolução do genoma e
seus componentes7. Desde o final da década de 1970 até
hoje, a tecnologia do sequenciamento se aprimorou, di-
minuindo o tempo de leitura e, atualmente a obtenção da
informação completa do DNA em curto período é reali-
zada em vários laboratórios, principalmente com os mi-
crorganismos, pela estrutura mais simplificada do mate-
rial genético, gerando-se assim, uma grande quantidade
de dados que estão disponíveis em banco de dados pú-
blicos, evidenciando a enorme diversidade e abundância
dos microrganismos8.

No entanto, com o aumento das sequencias genô-
micas, constatou-se que, somente elas não supririam as
necessidades de análise dos organismos. A partir disso,
surgiram as Ômicas, uma nova área que integra diferen-
tes dados do genoma funcional. Entende-se por genômi-
ca funcional, a atribuição à informação biológica útil
para cada gene, melhorando a compreensão de como as
diferentes moléculas biológicas contidas no interior da
célula se combinam para tornar o organismo viável9.

Desta forma é possível, compreender um organismo
em nível sistêmico, porém as Ômicas envolvem muitos
componentes do genoma funcional, na qual, com desen-
volvimento destas surgem outras, fornecendo especifi-
cidade e dinâmica para as Ômicas. No presente artigo de
revisão, serão apresentadas quatro principais Ômicas:
genômica, transcriptômica, proteômica e metabolômica.

Para corroborar com a perspectiva da importância
destas quatro Ômicas, é apresentado na Figura 1, levan-
tado a partir do banco de dados Pubmed, utilizando co-
mo referência títulos e abstracts entre os anos de 2007 a
2013. O gráfico da Figura 1 refere-se aos termos GE-
NOMIC, TRANSCRIPTOMIC, PROTEOMIC e META-
BOLOMIC em um total de 68.612, 4.196, 18.613 e 2.480
de citações, respectivamente. Na qual verificou o au-
mento gradual de 2007 para 2013 nas quatros Ômicas
levantadas.

Na Tabela 1 são apresentadas as definições das qua-
tro ômicas. Para definir as Ômicas apresentou-se a defi-
nição e o desafio na análise de seus dados. Como repre-
sentado na Figura 1, das Ômicas, a genômica é a mais
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desenvolvida.
Tabela 1. Apresenta as seguintes Ômicas: Genômica, Transcriptômica,
Proteômica e Metabolômica, com suas respectivas definições e desafi-
os na análise de seus dados.

Porém, ao constatarem que apenas ela não supriria as
necessidades em compreender um organismo, gradati-
vamente as outras Ômicas surgiram, para além de identi-
ficar o gene, compreender sua expressão no organismo a
também a inter-relação com os demais genes. Um exem-
plo para auxiliar na prospecção de compostos bioativos é
união das análises transcriptômica e proteômica, desta
forma a identificação de genes com padrões de expres-
são desejados, facilitando estrategicamente o direciona-

mento para engenharia de estirpes para uma pequena
região, ao invés de todo genoma11.

Figura 1. Gráfico obtido do banco de dados Pubmed, entre os anos de
2007 a 2013, a partir de títulos/abstracts, na qual utilizou os termos
GENOMIC, TRANSCRIPTOMIC, PROTEOMIC e METABOLOMIC.
Fonte: Adaptado de Binnick (2004)10.

Além das definições, na Tabela 1 são representados
os desafios de cada uma das ômicas, relacionados à se-
guinte questão: Na Tabela 1 são representados os desa-
fios das Ômicas, relacionados à seguinte questão: Como
analisar e interpretar os dados produzidos pelas técnicas
cada vez mais eficientes? A resposta para essa grande
quantidade de dados é a bioinformática, que se torna
cada vez mais importante, caracterizando por organizar,
interpretar, analisar e armazenar todos os dados das
Ômicas. Além disso, é a partir da bioinformática que é
possível simular as relações entre os diferentes níveis das
Ômicas, explicando a base molecular de algumas doen-
ças, para avaliar os efeitos de modulação de alguns me-
canismos de funcionamento e também para proporcionar
informação útil em estudos farmacológicos12, para os
setores industriais, como por exemplo, o agronômico e
farmacêutico.

Figura 2. Gráfico obtido do banco de dados Pubmed, entre os anos de
2007 a 2013, a partir de títulos/abstracts, na qual utilizou os termos
BIOINFORMATIC e BIOINFORMATICS. Fonte: Adaptado de Binnick
(2004)10.

Para corroborar ainda mais com a perspectiva da
importância das Ômicas e da bioinformática, no Gráfi-

ÔMICAS DEFINIÇÃO DESAFIOS COM-
PUTACIONAIS

GENÔMICA

A Genômica corres-
ponde à aquisição
dos dados referentes
ao genoma, à se-
quência completa do
material genético,
isto é, do DNA
(ácido desoxirribo-
nucleico) de um
organismo13.

A qualidade dos dados
gerados pelos sequencia-
dores da nova geração
(NGS) é crucial quando
se lida com as enormes
quantidades de dados
gerados. Na qual cada
plataforma tem seus
próprios desvios sistemá-
ticos que precisam ser
considerados no projeto e
análise de dados14.

TRASCRIPTÔMICA

A Transcriptômica é
o conhecimento do
transcriptoma
(RNAs) requeridos
pelas células.  Os
RNAs determinam
quais são os genes
que estão sendo
expressos e como o
nível de expressão
pode mudar durante
a vida do organismo,
diferentemente do
DNA que se mantém
estático, demons-
trando grandes
variações entre as
células dos organis-
mos, expressão
diferencial15.

Os conjuntos maiores de
dados permitirá uma
determinação mais precisa
dos níveis de transcrição e
estatísticas associadas,
mas vai aumentar o risco
de dilúvio de dados.
Finalmente, a visualiza-
ção, análise e interpreta-
ção exigirão níveis signi-
ficativos de perícia, e
também exige habilidades
de programação16.

PROTEÔMICA

A Proteômica refe-
re-se á análise siste-
mática de proteínas.
Ela complementa
outras tecnologias
“Ômicas”, como
genômica e transcri-
ptômica em elucidar
a identidade das
proteínas de um
organismo, e com-
preender suas fun-
ções17.

Uma mensagem clara
emergindo da literatura
recente proteômica é a
necessidade de ferramen-
tas de software robusta
para processamento de
dados, cujo desenvolvi-
mento está atrasado em
relação aos avanços
substanciais na instru-
mentação e metodologi-
as18.

METABOLÔMICA

AMetabolômica
envolve a análise
quantitativa e quali-
tativa imparcial do
conjunto completo
de metabólitos
presentes nas célu-
las, fluidos e tecidos
corporais (o meta-
boloma)19.

Ametabolômica lida com
grandes conjuntos de
dados, como ou-
tras Ômicas, ferramentas
computacionais sofistica-
das são vitais para a
análise eficiente e de alto
rendimento, para eliminar
a distorção sistemática e
explorar resultados biolo-
gicamente significativos20.
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co-02, na qual utilizou os termos BIOINFORMATIC e
BIOINFORMATICS em um total de 5.370 e 11.386 cita-
ções respectivamente. Seguindo os mesmos parâmetros
na Figura 1, estes termos aumentaram gradativamente
entre 2007 para 2013.

O aumento apresentado nos dois gráficos podem re-
sultar numa perspectiva negativa, caso aconteça uma
produção massiva de artigos científicos, pois com os
sequenciadores cada vez mais eficientes, o aperfeiçoa-
mento das técnicas de cada uma das Ômicas, e a fonte
promissora que os dados trazidos das Ômicas fornecem,
desencadeia uma publicação excessiva e a tendência de
resultados com círculo vicioso.

Este círculo representado pelos pesquisadores publi-
cando as novidades; o avanço profissional, as revistas
que visam essas descobertas e também os órgãos de fo-
mento que apoiam os pesquisadores mais atuantes, isto
tudo pode resultar em pouca recompensa para aqueles
que realizam ciência cuidadosamente e de alta qualida-
de21.

As ômicas para a bioprospecção de micror-
ganismos

Os microrganismos são um dos grupos que, com as
novas tecnologias de sequenciamento, a enorme diversi-
dade e abundância se mostram mais evidentes na pros-
pecção, pois além da estrutura a facilidade de cultivo,
quando comparados a cultura de células/e ou tecidos8.
As Ômicas demonstraram que, além da diversidade, nos
microrganismos há compostos ativos propícios para
prospecção. Na Tabela 2 são apresentadas algumas apli-
cações da transcriptômica, proteômica e metabolômica
em microrganismos.

Outro exemplo utilizado para ilustrar é a bactéria
Halobacterium salinarum, cujo transcriptoma analisado
utilizando Solexa (Illumina), demonstrou 61 RNAs
não-codificantes, novas moléculas de RNA importantes
para compreensão da regulação gênica e que também
serviram para aprimorar a determinação das extremida-
des dos transcritos com melhor resolução25.

Com a proteômica é possível direcionar as investi-
gações a um subconjunto do proteoma, como de organe-
las, por exemplo, de cloroplastos. Na microalga
Chlamydomonas reinhardtii foi identificado proteínas no
cloroplasto e também, demonstrado pela diversidade de
vias metabólicas num total de 996 proteínas compiladas
que estão localizadas no cloroplasto31. Este interesse em
identificar e analisar as proteínas dos cloroplastos em
microalgas está em utilizá-las como uma plataforma
viável para a expressão de um conjunto diverso de pro-
teínas recombinantes humanas terapêuticas36.

A metabolômica é caracterizada por determinar a di-
versidade química e também de diferentes concentrações
de metabólitos. Esta concentração e diversidade é influ-
enciada a partir de fatores genéticos e também externos,

assim podemos estar determinando quais são metabólitos
presentes quando um organismo está sadio ou com al-
guma patologia.
Tabela 2. Descrição de algumas aplicações da transcriptômica, pro-
teômica e metabolômica em microrganismos.

ÔMICAS APLICAÇÃO AUTOR
T
R
A
N
S
C
R
I
P
T
Ô
M
I
C
A

Bactéria Xanthomonasa xonopodi
spv. citri:autores identificaram
expressão diferencial envolvidos
em virulência e patogenicidade

Astua-Monge et al.
(2005)22apudAMARAL

et.al.(2006)23

Microalga Dunaliella tertiolecta:
autores identificaram enzi-
mas-chaves e vias metabólicas
visando obtenção de biocombus-
tíveis.

Rismani-Yazdi et al.
(2011)24

Halobacterium salinarum: auto-
res identificaram RNAs
não-codificantes, novas molécu-
las de RNA importantes na re-
gulação gênica.

Koide et al. (2010)25

Fungos entomopatogênicos
Metarhizium anisopliae e Me-
tarhizium acridium: autores
identificaram genes envolvidos
no reconhecimento de vias me-
tabólicas do hospedeiro e dife-
renciação do patógeno

Gao et al. (2011)26

Chlorella vulgaris: autores iden-
tificaram aumento no número de
proteínas quando aplicado análi-
ses transcriptômica

Guarnieri et al. (2011)11

P
R
O
T
E
Ô
M
I
C
A

Mesófilo celulósico Clostridium
phytofermentans: autores identi-
ficaram 2567 proteínas (65% do
proteoma) e um modelo de fer-
mentação de celulose

Tolonen et al. (2011)27

Bactéria Streptomyces: autores
identificaram componentes e
dinâmicas descaracterizadas
anteriormente nas redes celulares

Zhou et al. (2011)28

Penicillium chrysoge-
num: produção de penicilina nos
microcorpos

Kiel et al. (2009)29apud
Oliveira & Graaff (2011)30

Chlamydomonas reinhardtii:
autores identificaram 996 proteí-
nas como plataforma de proteínas
recombinantes

Terashima et al. (2011)31

M
E
T
A
B
O
L
Ô
M
I
C
A

Doença esca em vinha Vitis
vinifera: autores identificaram
alteração em suas vias metabóli-
cas quando a vinha esta sadia e
doente.

Lima et al. (2011)32

Aspergillus fumigatus: autores
identificaram via da gliotoxina e
que podem acelerar significati-
vamente a descoberta de novas
estruturas e anotação biossinté-
tica.

Forseth et al. (2011)33

Chlamydomonas reinhardtii
estirpe CC125: autores identifi-
caram variações em seu perfil
metabólico, identificando modi-
ficações que seus compostos
sofrem a serem expostos à pri-
vação ou caso estejam repletos de
nutrientes.

Lee & Fiehn (2008)34

Psedochori cystis ellipsoidea
MBIC 11204: autores identifica-
ram alteração nos metabólitos
quando se privam o nitrogênio e
aperfeiçoaram as condições de
cultivo para produzir eficiente-
mente óleo industrial.

Ito et al. (2013)35
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Um exemplo da metabolômica pode ser representado
pela utilização da técnica de ressonância magnética nu-
clear (RMN), na qual a investigação demonstrou como a
doença esca altera os metabólitos da vinha, Vitis vinifera.
Os resultados demonstraram que a doença induz a mu-
danças em várias vias metabólicas em folhas doentes,
além disso, outras alterações metabólicas foram detecta-
das em folhas doentes, com níveis particularmente ele-
vados de alanina, GABA, piruvato e metanol32.

4. CONCLUSÃO
O interesse pelas Ômicas é cada vez maior pela co-

munidade científica. O desenvolvimento de novas Ômi-
cas para identificar estruturas e/ou componentes celula-
res, que auxiliam na elucidação do sistema biológico.
Em cada uma das Ômicas descritas há técnicas especifi-
cas que estão constantemente se aperfeiçoando, com o
objetivo de identificar precisamente sua estrutu-
ra/componente celular e funcionamento. Na atualidade, a
maioria das investigações utilizam duas ou mais Ômicas
simultaneamente em microrganismos, sendo que, os da-
dos complementam-se com resultados promissores, en-
tretanto, existem obstáculos para integração de todas as
Ômicas, principalmente em analisar, relacionar e dispo-
nibilizar todos os dados em que elas resultam.

Para que as Ômicas tenham sucesso, uma ferramenta
chave para estas análises é a bioinformática, não apenas
por organizar os dados, mas por possibilitar relacioná-los
e integrá-los, buscando identificar alvos para o melho-
ramento de estirpes, compreender patologias, desenvol-
vimento de drogas, reconhecer compostos de alto valor
industrial, além de disponibilizar estas informações em
banco de dados.

Ainda, outro obstáculo das Ômicas é a geração mas-
siva de seus dados, resultando em excessivas publica-
ções e de pouca qualidade. Este fato poderia ser inter-
rompido, caso ocorra uma reformulação do sistema de
publicações como os pesquisadores detalham em seu
artigo, que visem publicar as informações completas de
seus trabalhos em um sistema aberto e gratuito, a fim de
gerar cooperações cientificas e principalmente investi-
gações impactantes, inéditas, de qualidade e, com ética
tanto dos pesquisadores como dos usuários dos sistemas
de publicações.

Desta forma, os microrganismos são excelentes mo-
delos para aplicação das Ômicas, não somente pela faci-
lidade em cultivá-los, mas por suas redes complexas, na
qual sintetizam compostos importantes para diversos
setores industriais e na compreensão sistêmica celular.
Os desafios são grandes, porém ao utilizá-las, isoladas
ou integradas amparadas pela bioinformática, as Ômicas
aplicadas a microrganismos, fornecem dados promisso-
res para os futuros estudos que visem a prospecção, de-
senvolvimento e inter-relação com outros seres vivos.
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