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O FENOMENO DAS OMICAS
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E tem muito mais: epigenoma, lipidoma, interatoma, etc...



v Avancos tecnoldgicos dos ultimos anos permitiram o surgimento
de uma nova era nas pesquisas: A Era das Omicas.

Gmnes:
Y o P, Em um organismo
Transcriptome  mRNA: A\ 8- T4 3 somente 0 genoma
" Meio permanence constante,
- \ 8~ _ < |l ambiente independente do estagio
il *’, 4@ g de desenvolvimento,
tecido e ou condicéao
2 ambiental!
Metabolome metabolites:

FENOTIPO

conjunto de todas as caracteristicas observaveis
— que sao influenciadas tanto por seu genétipo
guanto pelo ambiente




Diferentes estimulos podem
afetar diretamente o
transcriptoma, o proteomae o
metaboloma.




DEFININDO ALGUNS CONCEITOS

Genoma: toda a informacao hereditaria de um organismo que esta
codificada em seu DNA (ou, em alguns virus no RNA). Isto inclui tanto
0S genes como as sequéncias nao-codificadoras.

Transcriptoma: conjunto completo de transcritos (RNAs
mensageiros, RNAs ribossomicos, RNAs transportadores e
os microRNAs) de um dado organismo, 6rgao, tecido ou linhagem
celular. Portanto, ele é o reflexo direto da expressao dos genes.

Proteoma: conjunto de todos as proteinas em uma célula, organela
fluido biologico, tecido ou organismo em um dado momento.

Metaboloma: conjunto de todos os metabdlitos em uma célula, fluido
bioldgico, tecido ou organismo.



DNA E RNA:
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1- O que sao?

2- Qual a estrutura?
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PROTEINAS:

Sao moléculas de estrutura complexa e
massa molecular elevada. Sao
sintetizads pelos organismos vivos
através de ligacOes peptidicas
covalentes entre aminoacidos.

Funcoes: Enzimas, anticorpos,
componentes estruturais.

e _______

1- O que sao”?

2- Qual a estrutura?
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METABOLITOS:

—————— — . —— —_— e — — —

1- O que sao?

2- Qual a estrutura?

—_—_—————,e—ee e o

Carboidratos
Alcoois
Aminoacidos
Acidos organicos
Lipidios
O, OH H-S-CoA CcO, o
”C \\ —4
&0 / —— \" » CH,-C-S-CoA
' CH; NAD' NADH, Acetil-CoA
Plruvato Complexo Piruvato

Desidrogenase

Metabdlitos sao os intermediarios
(substratos, cofatores) e produtos do

metabolismo!
|__Pyruvate
PDH Citrat
itrate
Acetyl-CoA | ¢ ntnase Citrate (6C) I\
(2€) N Cis-
Oxaloacetate aconitate
] (4C) aconitase
/ Malate _
dehydrogenase TCA | D-Isccitrate |
|  Malate | Isocitrate C
CYC'E dehydrogenase co
F
s | o-ketoglutarate |
l Fumaate | o u-ketoglutarate C
Succinic dehydrogenase co
dehydrogenase

Epigenetic
regulators?

Succinyl CoA

Succinyl CoA
(4C)

| Succinaw
GPR91 ligand

Ciclo do Acido Citrico



DIFICULDADE DOS ESTUDOS DAS “OMICAS”
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Diversidade Quimica

A piramide da vida



GENOMICA

v' E o termo atribuido a todo e qualquer estudo do genoma (o
material genético dos seres vivos). E constituido pelo DNA.

v' Os estudos de gendmica tem por objetivo entender como os
genes e a informac¢ao genética estao organizados dentro do
genoma e como essa organizacao determina sua funcao.

» PERSPECTIVAS

1. Catalogo da Informacao Gendomica: tamanho, conteido de GC, numero de
genes, conteudo de DNA repetitivo e caracteristicas Unicas.

2. Catalogo da Informacao Gendmica Comparativa: quando uma espécies
divergiu?

3. Principios Bioldgicos: como os genes estao organizados no genoma? Quais
sao 0s mecanismos de evolucdao do genoma? Qual o papel das alteragoes
epigenéticas?



GENOMICA
> ESTRUTURA GERAL DO GENOMA EUCARIOTO

Genoma nuclear (alto grau empacotamento), mitocondrial
(origem endossimbiotica) e cloroplastidial (origem
endossimbidtica).

Pode apresentar grande variacao no tamanho do genoma
(milhares de pb) mas, a variagago no numero de genes é bem
menor.

Introns,

Elementos de regulacao
Presenca de: Sequéncias altamente repetitivas (nao transcritas)

Sequéncias moderadamente repetitivas (transcritas)

Ex: transposons e retrotransposons



GENOMICA

» TAMANHO E COMPLEXIDADE DO GENOMA

Tabie 1: Genome Size and Numbear of Protein-Coding Genes for a Select Handful of Species

Species and Common Name

Saccharomyces cerevizige (unicellular

budding yeast)

Trichormaonas vaginaliz

Piasmodium falciparum (unicellular

malaria parasite)

Caenorhabdilis elegans (nemalode)
Drozophila melanogaster (fruit fly)

Arabidopsis thaliana {mustard; thale

cress)
Oryza sativa (rice)

zalus gailus (chicken)

Canis familiariz (domestic dog)

Mus musculus {laboratory mouse)

Homo sapiens (human)

Ezstimated Total Size of Genome

(bp)*

12 million

160 millicn

273 million

95.5 million

170 million

125 million

470 million
1 billion

2.4 billion
2.5 billion

2.9 billion

Zorzetto R. (2019) . Revista Fapesp - Legados do Genoma

Eztimated Mumber of Protein-
Encoding Genes*

6,000
G0, 000
3,000

15,000

14,000
25,000

31,000
20,000-23,000
19,000
30,000

20,000-25,000

Pray, L. (2008). Nature Education 1(1):96



GENOMICA

v 0 QUE GERA VARIABILIDADE GENETICA?

Indels (Insercdes/Delecdes)

Inversdes/Translocacoes

Variacao no numero de copias (CNVs)

Regides repetitivas em tandem (Mini/Microssatélites)
Polimorfismos de nucleotideo unico (SNP)

v 0 QUE E UM MARCADOR MOLECULAR?

Sao caracteristicas do DNA que diferenciam dois ou mais individuos e
sao herdados geneticamente (segre~gacao mendeliana).




GENOMICA - EXEMPLO

Marcador - selecao de tomateiros resistentes a doenca vira-cabeca.

TOSFPODORO
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Portal EMBRAPA - Marcadores moleculares e o melhoramento de hortaligas



GENOMICA

Plastid phylogeny for 1,879 species of green plants, based on 80 protein-coding genes (DOI: 10.1002/ppp3.10159



TRANSCRIPTOMICA

> E 0 estudo do transcriptoma, ou seja, do conjunto completo de
todas as moléculas de RNA expressas em uma célula, tecido ou
organismo, em um determinado momento (condicao fisioldgica

ou desenvolvimento.

IKNA .
—mRNA |— housekeeping ncRNA —['m’"' N m
(messenger RNA) (PP
rRNA
l (ribosomal RNA)
RNA— 4 LU LncRNA :
S S 2 200 nucleotides Gt
- INncRNA
e NCRNA = g | RN
{non-coding RNA) o
microRNA re-miRNAs
— regl‘"atory nCR NA— (19 to 22 nucleotides) ;
snoRNA :
< 200 nucleotides amalnucecia RNA) | - n
— Small ncRNA siRNA snoRNAs
(small inlerferng RNA) “"ml" R"\"\""“
snRNA
(small nuciear INA) » pm—
pIRNA *
PIRNA (PIWi-inleracting RNA) snRNAs



TRANSCRIPTOMICA

> PORQUE ESTUDAR O TRANSCRIPTOMA?

e (Catalogar todas as espécies de RNA (mRNAs, RNAs nao-
codificantes e pequenos RNAs);

* Determinar a estrutura da transcricao de genes, em termos
dos seus locais de inicio, 5’ e 3’, padroes de splicing e de outras
modificacdes pds-transcricionais;

* Quantificar alteracdao dos niveis de expressao sob diferentes
condigoes;

* Identificar o modelo de expressao espago-tempo dos
transcritos e como eles variam entre os diferentes tecidos e
sob diferentes condicoes;



TRANSCRIPTOMICA

Spatio-temporal Developmental
Trajectories in the Arabidopsis

Root Revealed Using High-
Throughput Single-Cell RNA
Sequencing.

scRNA-Seq of 4,727
Arabidopsis root cells
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Pe'ricy”;&‘!e

Cluster arrangement
captures develop-

mental trajectories *..
from a meristematic
cluster core

Eﬁdodermis

trajectory

Finely-resolved waves of gene
expression underlie developmental
trajectories

{0 O O O |

Denyer et al. (2019) Developmental Cell 48, 840-852.el1-e5.



TRANSCRIPTOMICA

Fatores de transcrigao

oc
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ag
Q
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Y R X

Hanfu wild (HC) Hanfu mutant (HM)

HC-DH
HM-DH

MD00G 1036300
MD01G1031100
MDO01G 1098500
MD01G1226600
MD02G 1309800
MD03G1239100
MD03G1258300
MD04G1008300
MD04G1033000
MD04G1064700
MD05G1024500
MD0&6G1047700
MD06G1141300
MD06G1192900
MDO07G1173900
MD02G1146000
MD11G1133100
MD12G1222200
MD13G1121200
MD13G1122900
MD14G1079700
MD14G1226300
MD14G1226300
MD15G1039500
MD16G1132200

Amadurece 20 dias antes do HC

Biossintese de flavonodides

HC-25DBR
HM-25DBR
HC-DH
HM-DH

flavonol synthasa
flavonol synthase
flavondl synthase
flavonol synthass
flavonol synthase
anthocyanidin reductasa MD16G1206500
coumaroylquinate

shikimate O-hydroxycinnamoyliransterase W
shikimate O-hydroxycinnamoyltransferasa

leucoanthocyanidin reductase

bifunctional difydrofiavonal 4-reductase/fia Genomics 113 (2021) 493-502




DE ONDE VEM O DNA/RNA A SER
SEQUENCIADO ?




SEQUENCIAMENTO DNA
(A DA DDA DNA ALVO

i Fragmentacdao do genoma

¢ Clonagem dos fragmentos

O O O O O O BIBLIOTECADE CLONES

'L Sequenciamento

l Montagem dos contigs

Contig 1 Contig 2 Contig 3



SEQUENCIAMENTO RNA

cDNA (DNA complementar)

@ @ Select cell
@ ® population

l Extract total RNA & Ana.. @ RNA
= i
il /1 " L Voo
AAAAA  mRNA o
Small RNA ® #:? & D‘N..-‘\ primer
Size-select by Poly(A) select ¢ Transcriptase l
PAGE or by kit ‘ribosome minus’ P Heverae P
anaa.. @ RNA
-4 (37 TITS @ cDNA
Small RNA
N MHﬂ/\LAAAAA l
. AAALA mRNA removido
Ligate RNA adapter
l b i Fragmentl & e € cDNA
I Convert to cDNA .
i *Transcriptase reversa
cDNA
§ Construct library E uma DNA polimerase RNA dependente,
———— — ou seja, sintetiza uma cadeia de DNA a
| partir de um molde de RNA.

Sequence


https://knoow.net/ciencmedicas/medicina/acido-desoxirribonucleico-adn-ou-dna/
https://knoow.net/ciencterravida/biologia/acido-ribonucleico-arn/

SEQUENCIAMENTO RNA

Gene 1 Gene 2 Gene 3
Nl Nl

l Processamento

o) TN 4204

l Transcri¢do reversa

(2) cDNA
Clonagem de todos os CDV \

(3) C‘"} .
—— Q(;} Vetor PCR com primers aleatorios
M cona

OO

Sequenciamento
(4) das extremidades

E_ _= . .

cDNA cDNA
cDNA 5’ e 3’ ORESTES



MAS COMO ESTUDAR O GENOMAEO
TRNSCRIPTOMA????




SEQUENCIAMENTO

» O sequenciamento é uma técnica que permite identificar, na
ordem correta, a sequéncia de nucleotideos de uma molécula de
DNA ou RNA, visando conhecer a informacao genética contida
nesta estrutura.

» As metodologias responsaveis por tal facanha fornecem, para
cada uma das bases determinadas, uma informacao referente a
sua qualidade (confiabilidade).

SEQUENCIAMENTO DE DNA
|, |

{ { inL

GAT AAAT CTGGTCTTATTTCOGAT AAAT CTGGTCTTATT




SEQUENCIAMENTO

» COMO SEQUENCIAR?

Sequenciamento de Primeira Geracdao (CLONAGEM)
* Degradacao quimica — Maxam & Gilbert

* Interrupgdo da cadeia (ddNTPs) — Sanger

Sequenciamento de Segunda Geragdo (AMPLIFICACAO CLONAL)

* HiSeq, MiSeq , HiScan SQ - lllumina
* 454 —Roche

* Solid — Applied Biosystem
* lon Torrent— ABI — Life Technologies

Sequenciamento de Terceira Gera¢dao (SINGLE MOLECULE)

* Nanopore- Gridlon/Minilon

* Heliscope - Helicos Biosciences

* PacBio RS — Pacific Biosciences



SEQUENCIAMENTO DE DNA
> TECNOLOGIAS

"={> Dependente da evolu¢ao das técnicas

« 12 GERACAO:

1977 - Método de Maxam & Gilbert (hidrdlise quimica)

Método de Sanger - Método de terminacao di-deoxi

* Usado no sequenciamento do genoma humano. Principal método de
sequenciamento por 30 anos



SEQUENCIAMENTO DE DNA

> METODO SANGER ey

Reagdo de Sequenciamento i

Amostra (cDNA; DNA)

dNTPs (dATP, dTTP, dCTP, dGTP)  ®~@®-@)- oct; EO base

Tampao da enzima
H

Enzima DNA Polimerase
OH H

Iniciador (S ou AS)

o)
O%Hz n base
ddNTPs (ddATP, ddTTP, ddCTP, ddGTP) H H



SEQUENCIAMENTO DE DNA

> METODO SANGER

DENATURATION ANNEALING EXTENSION

Enzyme, dNTPs,
dye-labeled terminators

¢

B ( :»

v

4

o

)
.

L J
*

(R,

©

| NON N J

=l|[li{el{P3

=

PRODUCTS

>
@)

%

A TG GTCA
Eletroforegrama do gel

= = B[R AR



SEQUENCIAMENTO DE DNA
> METODO SANGER

0 P
- LRl 15 sequenciado
- N 3 Desnaturagso

T I T T I T I I T ]s dasfitas

3.
Gldhm  pgicio de Frederick Sanger

. N 3 oligonucleotideo

‘ marcado com P*

MIXDE PCR

LLEEL

DNA polimerase

| O . »
v

dce ‘ + ' Deoxinuclectideo (dNTP)  Dideoxinuckeotideo (ddNTP)
aGTP

S 8. .. GATAAAAAACTCAGAACGGCTTCGTS
— GATAAAAAACTCAGAACGGCTTCG!
i e e GATAALAAAC TCAGAACGGCTTC
-— | et e GATAARAAACTCAGAACGGCTTC
— carmactcmmcccr'
— GATAAAAAACTCAGAACGGCT
— GATAAARAACTCAGAACGGE
[ R iastat—im—to— | GATAAMLAACTCAGAACG

Fietto et al. (2015) Sequenciando genomas.



SEQUENCIAMENTO DE DNA

Vo 74 Mo T2 54655467, Decermbes 1977
istry
DNA sequencmg with chain-terminating inhibitors Frederick Sanger
(DNA pol /i g /bacteriophage $X174)
F. SANCER, S. NICKLEN, AND A R. COULSON 1 3 Aug 1 91 8 — 1 9 NOV 201 3
Medical Research Council Laboratory of Molecular Bology. Cambridge C82 3QH. England

Contributed by F. Senger, October 3, 1577

AlS‘I'IAEI’mAA :‘:”’M method iwhmnhﬂ -lqh".‘“‘ :'- a e i olvibueln;hkh lhoa’l::dm;; gmulpuovl
q-ncu it ar to the a en lnlmapumon\vh respect to the 2"-hydroxyl group.

:'m&m d&‘:l:b.k.-(lm . Mol. Biol. The arabinosyl (ara) nucleotides act as chain terminating in-
™, | but makes use of the £',3'dideexy and arabinonu- hsb-tonolbdlnich(aw!lDNApdym«thammr

which act as -pedne chain-terminating inh m comparable to ddT (4), ﬁhbﬂ}h synthesized chains ending in

Iuhec-nwlhdulhDNAol 3’ araC can be further by some lian DNA
%OKIN and more accurate than rolymana(&) In order to obtain a suitable pattern of bands
r i

ovlht-hu ro:l.whkhano?mdnnqwmbamdnkmry
- D 2 to have a ratio of terminating triphosphate to normal triphos-
Lo .,.."L“..'..“.;’:{“..'.‘;'m"‘“""" (1) ks m:l'vm';:‘m": phate such that only partial incorporation of the terminator
hw o e "“":‘ hage X174 (2). It ?ccubr: Fuglndi;iwxydeﬂvallvalﬂsrmohabml 100, and
depends on the use of DNA polymerase to transcribe specific sk — -

regions of the DNA under controlled conditions. Although the

mlu:ihu considerably more run*ptd x dmpl:h:hm other METHODS

available techniques, ncither mor the “minus™ Preparation of the Triphosphate Analogues. The prepa-
method is completely accurate, and in order to establish ase- o O H TR Y n SR 6 ) TR e material i
quence both must humh’ and sometimes confirma- now commercially available AdA hae hown nrenarsd by

* Prémio Nobel Prize de Quimica em 1958 e 1980

* Publicou o0 método de sequenciamento em 1977



SEQUENCIAMENTO DE DNA

» Sequénciamento Semi-Automatico e Automatico de

DNA IO =
3- * 5' sequenciado

i iri 1 - I 5’ Desnaturacio
Didesoxiribonucleotideo + Desnaturacs
. ) s 9as Mas

fluoréforos + capilares v
Anelamento do

s [N ' oligonucleotideo
R
a-:»_;‘_:_\ MIX DE PCR
‘ ddATP /dd
ddCTP / ddTTP

o

Eletroinjegao da
amostra em Cromatograma

capilares . ATAAAAMACTCAGAACGGCTTCGT
cnrumncrcmuccocnccx

T
GATAAAAALCTCAGAACGGC
GATAAAALACTCAGAACG
GATAAAALACTCAGAAC
GATAALAAMCTCAGAAC
GATAAAALACTCAGA

L AR U
|

sam
sy
re——
—
rrees
e




SEQUENCIAMENTO DE DNA

) = Tulul de Tamanho das Tr:mp.u -111: P:.'u,'u do
Empresa Seguenciador bases . corrida cguipamento
T 1 p sequéncias (ph) P
corrida {Gh) {h) (USS)
iSeq 100 1.2 2x 150 9.5-19 150 B0
MimSeq 7.5 2x 150 424 50,000
MiSeq 15 2 x 300 455 00 (M)
[umina NextSeq 550 120 2x 150 12 - 30 2R3040
MNextSeq 1000 120 2x 150 29 215,000
MNextSeq 2000 300 2x 150 24 48 335000
MNovaSeq B0 2x 150 13 -45 ORS.N
SOLD 5500x1 o5 2x 60 144 595,000
SOLD 5500x1 -
2
Wildfire 240 2x 50 240 700
SOLD 55300 48 2 x 60 144 349,000
SOLD 5500 -
Thermo Wildfire 120 2x 50 240 70N
Fisher
[on Gene Smdio
2
S5 System 15 600 19 120,000
[on Gene Studio _
S5 Plus System 30 600 10-11.5 150,000
[on Gene Studio - -
S5 Prime System S0 600 0.5 150,000
. Sequel 20 1.000 — 200000 20 350,000
Pacific
Biosystems  goquel 11 160 15.000 — 20.000 30 495.000




SEQUENCIAMENTO DE DNA

> 32 0U 42 GERACAO

Pesquisadores brasileiros sequenciam genoma do
coronavirus por meio da tecnologia Nanopore

NANOPORE SEQUENCING

At the heart of the MinION device, an enzyme unwinds DNA,

Pesquisadores do Brasil e da Universidade de Oxford sequenciaram o genoma do virus 2019 n-CoV feeding one strand through a Dmte.in.por_e- Th? Un?que Shi!pe of \
do primeiro caso confirmado da doenca em Sao Paulo. O trabalho, geraimente feito em 15 dias each DNA ba.se. causes a characteristic dlsr.uDhon in electrical -
current, providing a readout of the underlying sequence.

pelos cientistas, foi realizado em apenas dois dias, de acordo com a Fundagéo de Amparo a Pesquisa

do Estado de S. Paulo (Fapesp).

DNA double

DNA base helix

Unwinding enzyme

Membrane
Current

Sequence A A C T C G T




SEQUENCIAMENTO DE RNA
> PLATAFORMA ILLUMINA

All reactions on 96-
well plate

96 RNA-seq libraries

£ ‘S\\;

6. Amplificationby PCR

1. Direct mRNA extraction ﬁOn beads”reaction %’ \
ANNNNVAAAAA — \,=\/
S\N\NS\NNVAAAAA \ /

NN \NNVVAAAAA = ) P

2.Double-strand cDNA
synthesis

3.Enzymaticfragmentation
of cDNA

5.Addition of adapters
with 96 unique barcodes

A=A

i |

4.End repairand A addition

)

doi.org/10.3389/fpls.2012.00202



SEQUENCIAMENTO DE RNA
> PLATAFORMA ILLUMINA

Fragments Add adaptors Attach to flowcell

Bind to primer PCR extension Dissociation

) =
S —, =

Sequencing Signal scanning

i M

Cluster formation

https://www.bmkgene.com/dnarna-sequencing-illumina-sequencer-product/



VALE A PENA LER!!!

As omicas:
Integrando a bioinformado

0 papel da bioinformatica em expansdo

Dr. Eliseu Binneck
Consultor/Pesquisadorna drea de Bioinformdtica
Embrapa Soja, Londnina—- PR.

binneckWcnpso embrapa.br

Imagens cedidas pelo autor
o



Tamanho do genoma (Mpb)

PROTEOMICA

> POR QUE ESTUDAR AS PROTEINAS?

Desempenham funcgdes essenciais (replicagao, transcricao, sintese de
carboidratos e lipideos) e sao versateis (moléculas estruturais,

sinalizadoras, enzimas).

700.000 - 1= 670,000
200,000:_: - SleClng alternativo
3.500
3000-‘ [ [ V4 L] L ] L]
2500 - Modific. pds transcricionais
2,000
1.500-
1000t Q) - Madific. pds- traducionais
503 12 97 125
$ o & ® .2 P y
< 60000& e\ega &'\‘o 0\00&39\"’\\ v C;S“\.Ffb “\\\(\0\)(\00@0“\)@6009(0\0 ‘,36\\“ Promoter > GT AG Open reading frame (ORF)
@ep\“ 0'\50# W 65'@0 s & & ?.0\06 | 1 1 — | — I_A_IF%\RQ AN BN -
Transcription
RNA
Como esses genes f cpieng
2 '{{ ” Alternati
sao “usados” ? tomative | ea s

MRNA #2 :}/\:m/\m:l




PROTEOMICA

> POR QUE ESTUDAR AS PROTEINAS?

As proteinas fornecem informag¢o6es, em nivel molecular, sobre a
variabilidade genética que é efetivamente expressa pelo genoma !!!

P o 5> mw >

D Metabolie

Genomics

Transcriptomics

PROTEOMICA:

Metodologia,

conjunto

Proteomics

Metabol omics

de técnicas
utilizadas para se estudar o Proteoma.

PROTEOMA:

> _ehenotype 4

Phenomics

Conjunto de todas as proteinas de uma
célula, organela, tecido, ou organismo em
um dado momento/ condicdo.



PROTEOMICA

»> POSSIBILIDADES:

Glycosylation

——Phosphorylation

Proteolysis

Yeast two-hybrid

Medical T Slinalti 0 Disease
Microbiology Fanseuetion  y rechanisms
Drug Discovery \ /
T \ Protein Expression
Identif .arift lidati Proteome Profiling Post-translational
entification/validation Niini g itioditicaticis
Differential Display /
PROTEOMICS
Yeast Genomics
Affinity Purified Functional Protein-protein
Protein Complexes Proteomics Structural Interactions
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PROTEOMICA

> ETAPAS:

Extracao e Cromatografia e
Separacao das Espectrometria de
Proteinas Massas

Processamento
Analise de Dados
Estatistica




METABOLOMICA

> METABOLITOS TEM VARIAS FUNCOES:

Estrutural, sinalizacdao, estimulantes, inibidores enzimaticos,
cofatores de enzimas, defesa e interagao com outros organismos
(feromoOnios, pigmentos e o aromas).
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METABOLOMICA

METABOLOMICA

Metodologia, conjunto de técnicas
utilizadas para se estudar o
Metaboloma.

METABOLOMA:

Conjunto de todos os metabdlitos de uma
célula, organela, tecido, ou organismo em um
dado momento/ condicdo.



METABOLOMICA

> PORQUE ESTUDAR OS METABOLITOS:

Seus niveis representam a resposta final do sistema biolégico as
mudancgas internas e externas.

Metabolomics — the link between genotypes and phenotypes
Oliver Fiehn 2002, Plant Mol. Biol.

Genome Epigenome ——3 Transcriptome ——+ Protecome —» Metabolome —— Phenotype

DADIN MMMN AN Miee S
M

Post-transcriptional . Post-translational
Translation

Transcription
P modification modification

Metabolites 2019, 9(6), 117



METABOLOMICA

SCIENCE ADVANCES | RESEARCH ARTICLE
Lichman et al., Sci. Adv. 2020; 6 : eaba0721 13 May 2020

BIOSYNTHESIS

The evolutionary origins of the cat attractant
nepetalactone in catnip

cis-frans Cis-cis frans-cis
nepetalactone nepetalactone nepetalactone

Nepetalactona (terpenoides)



METABOLOMICA

Transcriptomic and metabolomic profiling
of drought-tolerant and susceptible sesame
genotypes in response to drought stress

Jun You', Yujuan Zhang'?, Aili Liu', Donghua Li', Xiao Wang®, Komivi Dossa'*, Rong Zhou', Jingyin Yu',
Yanxin Zhang', Linhai Wang' and Xiurong Zhang'™

Background: Sesame is an important oil crop due to its high oil, antioxidant, and protein content. Drought stress is
a major abiotic stress that affects sesame production as well as the quality of sesame seed. To reveal the adaptive
mechanism of sesame in response to water deficient conditions, transcriptomic and metabolomics were applied in

drought-tolerant (DT) and drought-susceptible (DS) sesame genotypes.
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METABOLOMICA
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Fig. 6 Metabolic changes involved in amino acid pathways and tricarbowylic acid cycle under drought stress in OT and DS. Each graph represents
the normalized intensity of comesponding metabolite in three sampling points from two genotypes



IDENTIFICANDO PROTEINAS E METABOLITOS
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IDENTIFICANDO PROTEINAS E METABOLITOS

» CROMATOGRAFIA ASSOCIADA A ESPECTROMETRIA DE MASSAS

CROMATOGRAFIA

Sample

Gasflow (He) >

ESPECTROMETRIA DE MASSAS

Ferramenta analitica para determinar a composicao molecular de
uma amostra, através da relacdo massa/carga (m/z) da molécula

ionizada.



IDENTIFICANDO PROTEINAS E METABOLITOS

ESPECTROMETRIA DE MASSAS
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ATIVIDADE




EM GRUPO (minimo 2 - maximo 5)

1. ESCOLHA UM DOS TOPICOS ABAIXO

ESTRESSE POR DESENVOLVIMENTO

FRIO
DEFICIT HIDRICO RESISTENCIA A
PATOGENO
DEFICIENCIA
NUTRICIONAL ESTRESSE SALINO

2. ESCOLHA UMA CULTURA



QUESTOES

2. Discuta a relevancia do tépico escolhido pelo grupo.

3. Elabore um ensaio para discutir os mecanismos genéticos
envolvidos no estudo de caso selecionado. Leve em consideracao:
a) Quais serao os tratamentos;

b) Qual sera a omica utilizada. Discorra sobre o porqué da
escolha, destacando as vantagens e desvantagem da escolha;

c) Quais resultados vocé espera observar;

d) Cite baseado na literatura pelo menos duas moléculas (genes
transcritos, proteinas, metabodlitos) ja descritos relacionados
ao seu estudo de caso.

ENTREGA - 16/10 (e-mail)



ESTUDO DIRIGIDO

1.Definicao de dmicas;

2. Diferengas entre gendomica, transcriptomica, proteémica e
metabolomica;

3.Moléculas envolvidas em cada omica;

4. Exemplos de aplicacao dos estudos.

LEITURA RECOMENDADA

Era da Omicas

Genética Molecular Basica: Dos Genes aos

Genomas
Carlos F.M. Menck & Marie-Anne Van Sluys
Capitulo 13
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