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INTRODUÇÃO 

 
Nas últimas décadas os códigos genéticos de diversos organismos foram 

completamente seqüenciados, representando um importante avanço do conhecimento na 
área genômica. No contexto das “ômicas” grande ênfase tem-se dado para a genômica 
funcional, que visa a identificação da seqüência e função dos genes e proteínas através de 
estudos do transcriptoma e proteoma dos organimos vivos (Figura 1).  

 

 
 

Figura 1. Organograma dos estudos das “ÔMICAS” nos organimos vivos. A genomica 
funcional refere-se aos estudos do transcriptoma e proteoma.  

 



Embrora a proteômica tenha ganhado destaque nos últimos anos, o termo Proteoma 
é relativamente novo e refere-se ao conjunto de proteínas expressas pelo genoma de um 
organismo num dado momento ou condição (Wasinger et al., 1995). Neste contexto, a 
proteômica é a ciência que estuda sistematicamente um proteoma (Park, 2004), permitindo 
avaliações quantitativas e qualitativas de proteínas que atuam no metabolismo celular (Chen 
& Harmon, 2006). Conseqüentemente, a identificação de proteínas expressas 
diferencialmente permite a associação destes polipeptídeos com diferentes eventos 
fisiológicos que ocorrem nas células, tecidos e órgãos (Korkumat et al., 2006). 

A proteômica possui diversas aplicações como: 1) estudo da expressão diferencial 
de proteínas, que pode fornecer importantes informações sobre a sinalização celular e 
desenvolvimento dos organismos; 2) estudo de modificações pós-traducionais; 3) estudos 
de interação proteínas-proteínas e suas possíveis aplicações no desenvolvimento de 
mecanismos de defesa; 4) estudo da proteômica estrutural que visa o estudo da composição 
protéica de organelas e membranas; 5) estudo da função das proteínas através da 
proteômica funcional e; 6) proteômica computacional, que visa estudos de modelagem e 
dinâmica das proteínas (Figura 2).  

 
 

 
 
Figura 2. Tipos e aplicações de estudos em proteômica em diferentes sistemas biológicos. 
 

 
A dinâmica de proteínas em um sistema vivo é influenciada por diversos fatores 

internos e externos que determinam modificações estruturais e a conformação das 
proteínas. Neste sentido, o estudo e caracterização de mapas proteômicos apresentam-se 
como uma importante ferramenta complementar aos estudos de genômica. A análise 
proteômica oferece a oportunidade de examinar simultaneamente alterações e classificar 
padrões temporais de acúmulo de proteínas que ocorrem durante o desenvolvimento da 
semente, possibilitando a identificação de proteínas marcadoras estádio específicas (Dias et 
al., 2007; Silveira et al., 2007). Nos últimos anos vários estudos têm enfocado a 
caracterização da dinâmica de proteínas ao longo do desenvolvimento vegetal, associada à 
caracterização do genoma e transcriptoma (Roberts, 2002; Heazlewood & Millar, 2003; 
Chen & Harmon, 2006; Rossignol et al., 2006). 



Avaliações da expressão gênica em nível do transcriptoma fornecem informações 
importantes sobre carga genética transcrita de um organismo em um determinado estado, 
entretanto, ela não reflete diretamente a expressão das proteínas deste organismo (Chen & 
Harmon, 2006). Vários mecanismos estão envolvidos no controle da síntese protéica, 
mecanismos estes que atuam desde a transcrição do gene até a obtenção da proteína na 
forma ativa (Figura 3). Durante a síntese protéica podem ocorrer modificações pós-
transcricionais e pós-traducionais alterando conformação espacial de proteínas e gerar 
diferentes classes protéicas, as quais bioquimicamente e estruturalmente que podem 
desempenhar diferentes funções nas vias metabólicas e na composição do proteoma do 
organismo. 

 
 

 
Figura 3. Mecanismos de controle que atuam na síntese protéica. Estes mecanismos fazem 

com que um único gene dê origem a múltiplas proteínas com conformações e 
funções distintas.  

 
 
PROTEÔMICA EM PLANTAS 

  
Os estudos proteômicos em plantas foram iniciados com milho (Touzet et al., 1996) e 

Arabidopsis thaliana (Shanoun et al., 2000). De acordo com os trabalhos iniciais, as análises 
proteômicas em plantas foram divididas em duas categorias: 1) estudo do proteoma 
específico de determinados órgãos ou tecidos e conseqüente elaboração de mapas 
proteômicos de referência e; 2) análise proteômica comparativa de diferentes proteomas 
(Rose et al., 2004). Este último ainda pode ser dividido de acordo com o objetivo do estudo 
em: 1) avaliação entre diferentes genótipos; 2) avaliação da influência da aplicação de sinais 
no metabolismo vegetal, como por exemplo a adição ou supressão de reguladores de 
crescimento e; 3) comparação entre diferentes tecidos e/ou estádios de desenvolvimento 
vegetal.  

Atualmente, uma das maiores dificuldades da proteômica vegetal é a capacidade de 
identificação de proteínas de espécies, cujos genomas ainda não foram seqüenciados. A 
identificação e caracterização de proteínas são aceleradas pela disponibilidade de 
seqüências genômicas e de seqüências expressas (EST, Expressed Sequence Tags). Para 
contornar os problemas de falta de seqüências genômicas, duas são as alternativas 
possíveis: 1) através de seqüências ESTs disponíveis, as proteínas podem ser identificadas 
por seqüências de peptídeos obtidas por MS/MS, mas é altamente dependente do tamanho 
e qualidade dos bancos de dados de ESTs e; 2) outro caminho seria realizar buscas 
baseadas na homologia com proteínas de outras espécies vegetais, preferencialmente 
usando-se seqüências obtidas de MS/MS ou seqüencimento de Edman. 

Em geral, a maioria absoluta dos trabalhos em proteômica comparativa em plantas 
utilizam a interface que consiste principalmente na separação das proteínas através de 
eletroforese bidimensional (2-DE) em gel de poliacrilamida (2D-PAGE) com posterior 
identificação da proteína por espectrometria de massas (MS/MS)(Figura 4).  



A 2-DE é um poderoso e amplo método de análise de misturas complexas de 
proteínas extraídas de células, tecidos e outros materiais biológicos. A 2-DE separa as 
proteínas em dimensões distintas, em que na primeira dimensão as proteínas são 
separadas de acordo com seus pontos isoelétricos (pI) e na segunda dimensão estas são 
separadas de acordo com suas massas moleculares. Mesmo com as limitações inerentes da 
técnica, em estudos de proteômica comparativa em que o objetivo é identificar diferenças 
quantitativas e qualitativas entre amostras de proteínas, a 2-DE é normalmente o método de 
escolha, e gera dados em um formato que possibilita uma fácil avaliação visual e fornece 
comparação fisicoquímicos e quantitativos (Cánovas et al., 2004). 

 
 

 
 
Figura 4. Etapas da análise proteômica em plantas, usando a interface eletroforese 

bidimensional (2D-PAGE) e espectrometria de massas MS/MS. 
 

 
Atualmente a 2-DE tem sido amplamente utilizada em resultado de inúmeros 

avanços nas metodologias. O uso de gradientes imobilizados de pH (IPG) na isofocalização 
e a otimização no processo de aplicação das amostras têm permitido a utilização de 
quantidades cada vez menores de proteínas (Cánovas et al., 2004).  

Em plantas o preparo da amostra também merece preocupação e trata-se de uma 
etapa crítica e absolutamente essencial para a obtenção de bons resultados. Neste sentido, 
especial atenção deve ser destinada ao preparo inicial da amostra, em que diferentes 
métodos de extração podem ser testados e utilizados para isolar e fracionar as proteínas 
dos materiais vegetais (Carpentier et al., 2005; Natarajan et al., 2005) 

Os tecidos vegetais possuem grande quantidade de água e baixa relação 
proteína/matéria fresca, além de possuir substâncias que interferem na análise protéica, 



como compostos fenólicos, enzimas proteolíticas e oxidativas, terpenóides, pigmentos, 
ácidos orgânicos, íons inibitórios e carboidratos. Após a extração, geralmente as proteínas 
são precipitadas em soluções salinas, tamponantes e/ou solventes orgânicos, visando a 
eliminação da maioria dos interferentes (Carpentier et al., 2005). 

A seleção da solução extratora ideal, aquela que solubiliza a maior quantidade de 
proteínas, depende de cada espécie, tecido e das proteínas de interesse. As diferentes 
soluções extratoras possuem afinidades com classes específicas de proteínas, o que 
permite uma extração diferencial de acordo com o método utilizado (Carpentier et al., 2005). 
Os métodos mais utilizados para extração de proteínas totais em céluas e tecidos vegetais 
utilizam soluções caotrópicas, geralmente a base de uréia e tiouréia ou diretamente com 
ácido tricloroacético (TCA)/Acetona (Carpentier et al., 2005; Natarajan et al., 2005; 
Saravanan & Rose, 2004) seguido de pelo menos um método de precipitação para a 
concentração das proteínas e a eliminação dos interferentes (Carpentier et al., 2005). 

 
 
PROTEÔMICA COMPARATIVA E CULTURA DE TECIDOS DE PLANTAS 
 

 O uso da biotecnologia em muitas espécies vegetais depende de protocolos de 
regeneração in vitro a partir da cultura de células e/ou de tecidos de plantas. No sentido de 
viabilizar a cultura de tecidos de plantas, a proteômica comparativa apresenta-se como uma 
importante ferramenta no estudo e controle dos processos morfogenéticos in vitro.  

O uso de proteínas como marcadores para o monitoramente e compreensão de 
diferentes fases do desenvolvimento da planta in vitro, seja via organogênese ou 
embriogênese somática, apresenta-se como uma das principais alternativas para a 
otimização destes processos in vitro.  

Na cultura de tecidos vegetais, os estudos proteômicos comparativos vem sendo 
utilizados principalmente no sistema de embriogênese somática. Neste contexto, padrões 
protéicos vêm sendo utilizados como marcadores da competência das culturas 
embriogênicas, onde são observadas diferenças significativas nos perfis protéicos de 
tecidos embriogênicos e não embriogênicos (Kormutak & Vookova, 1997; Moraes et al., 
2006). 

Na embriogênese somática uma melhor compreensão dos fatores associados a 
embriogênese em plantas também pode ser obtida na interface entre os modelos de 
embriogênese somática e embriogênese zigótica (Silveira et al., 2007). Durante o 
desenvolvimento embrionário, a deposição de substâncias de reserva é um processo chave, 
fornecendo os compostos que serão usados desde os estádios iniciais do desenvolvimento 
até a autotrofia, após a germinação (Merkle et al., 1995).  

As proteínas estão entre as principais substâncias de reserva acumuladas durante o 
desenvolvimento embrionário (Bewley & Black, 1994). Na embriogênese zigótica, o aumento 
no conteúdo de proteína ocorre como resultado da síntese de proteínas de reserva e 
proteínas LEA (“late embryogenesis abundant”). As proteínas LEA têm grande afinidade 
com as moléculas de água, atuando na proteção à desidratação da semente (Bewley & 
Black, 1994). As proteínas de reserva são utilizadas como fonte de nitrogênio no 
desenvolvimento e germinação do embrião, sendo divididas em quatro classes de acordo 
com a sua solubilidade: (a) albuminas, solúveis em água ou em tampão de pH neutro, (b) 
globulinas, solúveis em soluções salinas e insolúveis em água, (c) glutelinas, solúveis em 
ácido diluído ou em soluções alcalinas e (d) prolaminas, solúveis em álcoois (Shewry et al., 
1995). 

Em Helianthus annus, as deidrinas e outros dois grupos de LEA, além de outras 
proteínas de baixo peso molecular, foram identificadas durante a dormência dos embriões 
(Garello et al., 2000). Campalans et al. (2000) estudando os eventos moleculares envolvidos 
na aquisição de tolerância à desidratação, observou a indução de novos polipeptídeos 
durante a desidratação de embriões de Prunus amygdalus. Como resposta à ação do ABA e 
do estresse osmótico que ocorre no embrião maduro, foram identificadas as proteínas tipo 



deidrinas, LEA e outras (Campalans et al., 2000), que têm sido utilizadas como marcadores 
das diferentes fases desses processos (Garello et al., 2000).  

 
Finalmente, a proteômica comparativa aplicada a cultura de tecidos de plantas 

apresenta um grande potencial de aplicação para controle, viabilização e otimização dos 
processos morfogenéticos in vitro. A identificação de proteínas diferencialmente expressas 
durante o desenvolvimento vegetal configura-se como um potente marcador molecular do 
metabolismo em plantas, podendo fornecer informações importantes sobre a competência e 
grau de evolução da morfogênese in vitro. Estudos em proteômica comparativa são 
essenciais e complementares aos estudos de Bioquímica e Biologia Celular, Morfologia e 
Fisiologia Vegetal que tradicionalmente são realizados para monitoramento e otimização dos 
protocolos de cultura de tecidos de plantas.  
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