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RESUMO 

  

Os ecossistemas aquáticos contêm uma grande variedade de espécies, desde microorganismos até 

grandes mamíferos, e são importantes para a manutenção da biodiversidade, além de benefícios 

para a espécie humana. No entanto, nosso conhecimento sobre as espécies marinhas é  ainda 

limitado, cerca de 10% do total estimado. A bioprospecção de moléculas com potencial terapêutico 

em organismos marinhos tem sido um campo de pesquisa crescente nas últimas décadas e a 

produção de moléculas nestes organismos marinhos está relacionada à sua interação com o 

ambiente, incluindo interações simbióticas com outros organismos. Estudos demonstraram a 

correlação entre as características inatas de organismos marinhos, interações e produção de uma 

variedade de moléculas aprimoradas ao longo da evolução, sendo uma das principais moléculas, 

os peptídeos, que são considerados moléculas multifuncionais, dado as características de poderem 

agir sistemicamente como moléculas sinalizadoras, sobre rotas metabólicas e somarem diferentes 

mecanismos de ação. A atividade de pesca, especialmente a pesca de arrasto de fundo, foi 

desenvolvida para atender à crescente demanda da população mundial por produtos marinhos. No 

entanto, esse método é de baixa seletividade e resulta em uma captura significativa de fauna 

acompanhante, incluindo uma ampla variedade de organismos que são descartados como resíduos 

devido à falta de valor econômico. Pesquisadores identificaram uma vasta biodiversidade de 

espécies de fauna acompanhante, incluindo o gastrópode Olivancillaria urceus, que é um dos 

principais componentes da pesca de arrasto de fundo amplamente utilizada na pesca de camarão 

na costa sudeste brasileira. Esta espécie é endêmica do Atlântico Sudeste, encontrada em águas 

rasas da zona nerítica a profundidades de 0 a 53 metros. O potencial de biomoléculas dentro deste 

gênero de gastrópode descartados foi demonstrado em estudos anteriores utilizando extratos da 

espécie congênere, a Olivancillaria hiatula. No entanto, atualmente não há pesquisas sobre o 

potencial de moléculas bioativas em O. Urceus. Neste estudo, uma abordagem ômica, incluindo 

transcriptômica e proteopeptidômica, foi aplicada para explorar O. urceus em nível molecular. O 

transcriptoma do pé/manto muscular resultou na anotação de 19.097 genes pela ontologia genética, 

com a identificação de 20 transcritos semelhantes a toxinas, considerando a classe dos gastrópodes. 

A fração do proteoma confirmou 2.179 transcritos, incluindo sequências com atividade tóxica, 

como precursor de conotoxina, Conodipina-P3 e proteína contendo o domínio BPTI/Kunitz. 

Adicionalmente, 9.663 peptídeos de 1.484 proteínas precursoras foram detectados na fração 

peptídica, incluindo duas sequências semelhantes a neurotoxinas. A identificação dessas 

sequências pode levar à descoberta de novas moléculas com potencial terapêutico. 

 

Palavras-chaves: bioprospecção, multiômica, biodiversidade, peptídeos 
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ABSTRACT 
 

Aquatic ecosystems contain a wide variety of species, from microorganisms to large mammals, 

and are important for maintaining biodiversity as well as offering benefits to humankind. However, 

our knowledge of marine species is still limited, covering about 10% of the estimated total. The 

bioprospecting of molecules with therapeutic potential in marine organisms has been a growing 

field of research in recent decades, and the production of molecules in these marine organisms is 

related to their interaction with the environment, including symbiotic interactions with other 

organisms. Studies have shown a correlation between the innate characteristics of marine 

organisms, interactions, and the production of a variety of molecules refined through evolution, 

with peptides being one of the main types. Peptides are considered multifunctional molecules, as 

they can act systemically as signaling molecules, affect metabolic pathways, and exhibit various 

mechanisms of action. Fishing activity, especially bottom trawling, was developed to meet the 

growing global demand for marine products. However, this method is low in selectivity and results 

in a significant bycatch, including a wide range of organisms that are discarded as waste due to 

their lack of economic value. Researchers have identified a vast biodiversity of bycatch species, 

including the gastropod Olivancillaria urceus, which is one of the main components of bottom 

trawling widely used in shrimp fishing along the southeastern Brazilian coast. This species is 

endemic to the South Atlantic, found in shallow waters of the neritic zone at depths of 0 to 53 

meters. The potential of biomolecules within this discarded gastropod genus has been 

demonstrated in previous studies using extracts from a congener species, Olivancillaria hiatula. 

However, there is currently no research on the potential of bioactive molecules in O. urceus. In 

this study, an omics approach, including transcriptomic and proteopeptidomic, was applied to 

explore O. urceus at the molecular level. The transcriptome of the muscular foot/mantle resulted 

in the annotation of 19,097 genes through gene ontology, with the identification of 20 toxin-like 

transcripts, considering the gastropod class. The proteome fraction confirmed 2,179 transcripts, 

including sequences with toxic activity, such as conotoxin precursor, Conodipine-P3, and proteins 

containing the BPTI/Kunitz domain. Additionally, 9,663 peptides from 1,484 precursor proteins 

were detected in the peptide fraction, including two neurotoxin-like sequences. The identification 

of these sequences could lead to the discovery of new molecules with therapeutic potential. 

 

Keywords: bioprospecting, multi-omics, biodiversity, peptides 
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1. INTRODUÇÃO 

 

1.1 A BIODIVERSIDADE MARINHA E BIOPROSPECÇÃO DE PRODUTOS 

NATURAIS MARINHOS 

 Os ecossistemas aquáticos abrigam uma vasta biodiversidade de espécies que incluem 

desde a vida microbiana até grandes mamíferos aquáticos, sendo, portanto, uma fonte de benesses 

para a manutenção de toda a biosfera, inclusive para espécie humana [1-2]. Contudo, o 

entendimento que possuímos em relação aos espécimes presentes nos mares e oceanos é 

extremamente limitado. Dos trinta e cinco filos de animais estabelecidos, apenas um não possui 

representantes no ecossistema marinho e, quatorze são encontrados exclusivamente nos oceanos. 

Além disso, o número de espécies marinhas conhecidas é ainda relativamente baixo, cerca de 200 

mil, o que representa 10% do total estimado, indicando uma necessidade de ampliação deste 

conhecimento [3-5]. 

 Paralelamente a catalogação das espécies marinhas, houve nas últimas décadas um 

crescimento nas pesquisas de caráter exploratório, em especial no que se refere à bioprospecção 

de moléculas com potencial terapêutico em organismos que compõem esta vasta biodiversidade. 

Tanto espécies bem caracterizadas como aquelas passíveis de descrição tornaram-se fontes 

interessantes para a identificação dos chamados produtos marinhos naturais (PMNs) [6]. A 

produção destas moléculas, muitas das quais com características estruturais únicas, têm correlação 

com o papel desempenhado por um determinado organismo em seu habitat e sua interação com o 

mesmo, pois são necessários mecanismos adaptativos para a garantia de sua sobrevivência em um 

ambiente que pode ser considerado muitas vezes inóspito e de condições extremas, como variações 

na temperatura, luminosidade, salinidade, etc. Sendo assim a resposta de um organismo a estes 

estímulos externos, influenciam diretamente na estrutura química de metabólitos primários e 

secundários [7-8].  

 Por exemplo, a interação simbiótica entre microrganismos e macrorganismos marinhos 

são importantes para a manutenção de certas espécies marinhas, em grande parte, porque são 

através destas trocas que há metabolização de nutrientes necessários para o desenvolvimento, 

proteção química e mecânica contra patógenos, e, em contrapartida, são essenciais no 

descobrimento de novos PNMs [9]. Um estudo conduzido por Bhushan e colaboradores (2017), 

demonstra esta correlação existente entre as características inatas das esponjas-do-mar, como a 

ausência de mobilidade e proteção mecânica, somada a função de reciclagem do carbono e 

nitrogênio marinho, e a interação com outros organismos (macro e micro), que levam a produção 

de uma vasta variedade de moléculas aprimoradas ao longo dos milhões de anos de evolução. 
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 Altmann (2017), aponta um crescimento exponencial de caracterização de PMNs, em 

uma taxa de 1000 novos compostos por ano. Esta taxa está atrelada aos seguintes pontos: (1) 

descoberta de novas espécies; (2) novas tecnologias para obtenção de amostras; (3) ganho de 

eficiência nos métodos de sequenciamento genético e avanços nas metodologias de espectrometria. 

 Dentre as classes conhecidas de PMNs, Dahiya e colaboradores (2021) e Nweze e 

colaboradores (2021) comentam sobre os aspectos biológicos e moleculares de peptídeos de 

origem marinha. Estes peptídeos têm sido utilizados como fármacos adjuvantes em terapias contra 

neoplasias, antimicrobianos de largo espectro, antivirais, antiparasitários e inibidores da geração 

de leucotrienos e prostaglandinas. Além disso, a utilização não se limita somente ao campo 

biomédico, podendo ser utilizado em outras áreas, como por exemplo na agricultura, auxiliando 

no controle de pragas das lavouras [14]. 

 Haque e colaboradores (2022), listam uma diversidade de peptídeos que estão 

disponíveis no mercado e em utilização clínica, segregando-os em relação ao organismo fonte da 

molécula, mecanismo de ação e tamanho da molécula. Há também uma variabilidade importante, 

no que tange o mecanismo de ação e organismo de origem, pois, há inibidores de síntese de DNA, 

alquilante de DNA, inibidores de microtúbulos e, até mesmo como moléculas adjuvantes na 

produção de outras drogas, estes peptídeos provém de organismos que variam entre espécies de 

peixes, moluscos, esponjas-do-mar, entre outros [16-17].  

1.2 PEPTÍDEOS BIOLOGICAMENTE ATIVOS ISOLADOS DE ORGANISMOS 

MARINHOS 

 Peptídeos são considerados moléculas multifuncionais, dado as características de 

poderem agir sistemicamente como moléculas sinalizadoras, sobre rotas metabólicas e somarem 

diferentes mecanismos de ação [18-19]. Zhang e colaboradores (2021), demonstram a presença de 

dois peptídeos com potencial antineoplásico, o SCH-P9 (Leu-Pro-Gly-Pro) e SCH-P10 (Asp-Tyr-

Val-Pro), em extratos de Sinonovacula constricta, espécie de molusco marinho, que exibiram 

efeito  in vitro contra linhagens DU-145 e PC-3, induzindo apoptose e inibição de ciclo celular, 

ainda no mesmo estudo fora encontrado efeito similar para o composto denominado YALPAH, 

extraído de Setipinna taty (Anchova escamosa), que exibiu citotoxicidade contra a linhagem PC-

3, linhagem originária de células neoplásicas prostáticas [21]. 

 Outro grupo de peptídeos citotóxicos, que foram isolados do gastrópode marinho 

Dolabella Auricularia, denominados de Dolastatinas, em especial a Dolastatina 10, são 

caracterizados por serem peptídeos lineares com aminoácidos distintos, tendo como mecanismo 

principal descrito a inibição da polimerização dos microtúbulos [22]. Geralmente esses peptídeos 
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com potencial neoplásico tem como características tamanho entre 2-20 aminoácidos com ação 

correlata a sequência e composição destes, exibindo ações citotóxicas, antioxidantes, 

antiproliferativas e antitubulina [23]. 

 Há na prática clínica peptídeos oriundo de espécies marinhas, onde Choudhary e 

colaboradores (2017) relata sobre a existência de 7 PMNs que foram aprovados pela agência 

americana FDA (Food and Drug Administration). Sendo que o primeiro peptídeo marinho 

aprovado foi um antineoplásico oriundo de uma esponja-do-mar caribenha (Cryptotheca crypta), 

que está disponível desde o ano de 1969. Somado a esta lista temos outros macrolídeos 

antineoplásicos provenientes de esponjas-do-mar e analgésicos derivados de peptídeos extraído de 

gastrópodes, que, de acordo com Duggan e colaboradores (2015), provém da conotoxina, que são 

peptídeos neurotóxicos, variando de 8 a 30 aminoácidos, possuindo em sua estrutura uma ou mais 

pontes dissulfídicas, isolados do gênero Conus, possuem alta eficiência na analgesia, sendo que 

naturalmente é utilizado como ferramenta predatória pelo caracol, porém, atualmente, é 

considerado, devido ao caráter específico de bloqueador de canais iônicos, uma molécula 

importante em estudos de neurofisiologia e neurofarmacologia. 

 No campo microbiológico, há diversos peptídeos que são cotados como boas 

prospecções no manejo de bactérias gram-positivas e negativas com baixa suscetibilidade a 

antibióticos, podendo ser citados as moléculas: Rodriguesines A e B, isolados de Didemnum sp.; 

Cyclo-(S-Pro-R-Leu), isolados de Haliclona oculata; Desmethylisaridin G, Desmethylisaridin C1, 

Isaridin e Isaridin G isolados de B. felina EN-135; Desotamide e Desotamide B isolados de 

Streptomyces scopuliridis SCSIO ZJ46 e Cyclo-(L-valyl-D-proline) e Cyclo-(L-phenylalanyl-D-

proline) isolados de Rheinheimera japonica, obtendo bons resultados, inclusive contra E. coli, S. 

aureus e S. pneumoniae [24]. A demonstração do potencial de prospecção de peptídeos com 

atividade biológica importante é notória sendo, portanto, o ambiente marinho uma fonte 

inestimável destas moléculas [26]. 

1.3 ABORDAGENS MULTI-ÔMICAS PARA CONHECIMENTO DA 

BIODIVERSIDADE E DESCOBERTA DE MOLÉCULAS BIOATIVAS 

 Quando nos referimos a abordagem ômicas estamos fazendo alusão a aquisição de um 

amplo conhecimento nos diversos níveis dentro de um sistema biológico, entre eles os dados da 

sequência do DNA (genômica) [27], níveis de expressão de RNA (transcriptômica) [28], a 

abundância de proteínas e peptídeos (proteômica e peptidômica) [29-30], e também os níveis de 

micromoléculas envolvidas no metabolismo (metabolômica) [31]. 

 Decorrente do desenvolvimento de abordagens multiômicas tem-se quebrado os 
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paradigmas adotados para a análise de problemas-chave no campo biológico. Com a integração da 

genômica, transcriptômica, proteômica e metabolômica pode-se ampliar a capacidade de 

categorizar as interações moleculares que, utilizando-se de metodologias analíticas, especialmente 

a espectrometria de massas e o sequenciamento de nova geração, que permitem a quantificação e 

caracterização de novas moléculas e consequentemente novas espécies, preditas através de análises 

bioinformáticas com os extensos bancos de dados gerados durante estes processos. Assim, esse 

tipo de abordagem favorece o descobrimento de novas moléculas bioativas. A bioprospecção e 

caracterização de novas moléculas, incluindo peptídeos, são, portanto, uma das maneiras de 

agregar conhecimento e valor à diversidade marinha, através dessa abordagem torna-se possível a 

utilização de espécies consideradas subprodutos de práticas extrativistas [30,32-34] 

 O sequenciamento de RNA (RNA-Seq) é uma das tecnologias mais utilizadas do 

sequenciamento de nova geração [35]. Esta técnica resulta em uma amostragem de todo o 

transcriptoma analisado em grande profundidade sob uma determinada condição experimental 

particular, incluindo todas as sequências expressas, o que é uma representação reduzida do genoma 

na sua parte codificante de proteínas (~1%). O RNA-Seq tem muitas outras implicações 

interessantes, incluindo para estudos de filogenia, descoberta de polimorfismos de nucleotídeo 

único (SNP), perfil de micro RNA, novo transcrito ou descoberta de variante de splice. Permite 

ainda a comparação de perfis de mRNAs em condições ambientais distintas, por exemplo, 

condições benignas versus ecologicamente estressantes [35-36]. Assim, O RNA-Seq é uma 

ferramenta poderosa em pelo menos três situações: 1) é capaz de capturar a expressão de 

praticamente todos os genes sob as condições experimentais específicas; 2) não requer qualquer 

informação genética prévia, o que é bem adequado para organismos não- modelo; 3) é 

relativamente barato e acessível para a maioria dos laboratórios quando levado em consideração a 

quantidade de dados gerados [37]. 

 Somado ao potencial do RNA-Seq, a abordagem multiômica também contempla a 

utilização da proteômica [38]. Para organismos não-modelos é utilizada o método bottom-up que 

consiste na digestão completa das proteínas em peptídeos para que sejam analisadas por 

espectrometria de massas, com isso é possível a caracterização de grande parte do proteoma, sendo 

eficaz em estudos de organismos modelos [39-40], porém, existe a problemática, quando se aplica 

a organismos não-modelos, pelo fato de não haver dados suficientes de genoma e transcriptoma 

anotados em bases dados, para contornar isso, dado ao dogma central da biologia molecular, 

podemos utilizar os dados adquiridos no transcriptoma, através do RNA-seq, para gerar sequências 

de proteínas previstas para que possamos confirmar pela proteômica posteriormente, existindo 

limitações, sendo a principal a qualidade dos dados gerados por RNA-seq [41-42]. Outra 
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abordagem é a proteômica De Novo, abordagem que se concentra na identificação de peptídeos 

sem uso de informações prévias, ou seja, somente através da análise dos espectros formados na 

espectrometria de massas frente a espectros conhecidos dos aminoácidos, para deduzir suas 

sequencias [43-44]. Ambas as abordagens podem ser utilizadas para organismos não-modelos, 

inclusive para detecção de modificações pós-traducionais [45]. 

1.4 A FAUNA ACOMPANHANTE DA PESCA DE ARRASTO DE FUNDO COMO 

RECURSO PARA EXPLORAÇÃO  

 A utilização do ecossistema marinho como fonte de recursos remonta a origem da 

sociedade humana, sendo a pesca uma das principais formas de extração. Este tipo de atividade 

constitui uma parcela significativa dos produtos gerados para uma população em constante 

crescimento, com uma produção estimada no ano de 2016 de 110,2 milhões de toneladas de 

produtos aquícolas [46]. Devido à necessidade de maior volume extrativista e a superação de 

entraves tecnológicos, diversas formas de pesca foram desenvolvidas, sendo uma das principais, a 

pesca de arrasto de fundo, que é aplicada em larga escala para a comercialização do camarão-sete-

barbas (Xiphopenaeus kroyeri) e camarão-rosa (Farfantepenaeus brasiliensis e Farfantepenaeus 

paulensis). Porém, trata-se de um método de baixíssima seletividade, levando a um grande número 

de outras espécies que são capturadas não intencionalmente e conjuntamente ao camarão, que é 

chamada de fauna acompanhante (bycatch) [47-49]. 

 A fauna acompanhante é constituída de organismos dos mais diversos táxons, 

incluindo, crustáceos, esponjas, peixes, corais e, principalmente, moluscos, como não sendo alvo 

da pesca, são considerados subprodutos, sendo rejeitados, em sua grande maioria já sem vida, 

devido à ausência de valor técnico-econômico agregado, responsável pelo descarte de 

aproximadamente 1/3 dos 27 milhões de toneladas de rejeitos da pesca anualmente, acarretando  

em desequilíbrio ecológico nas áreas do extrativismo, tanto artesanal quanto industrial [48-52]. 

 Alguns grupos de pesquisa têm se dedicado à identificação de espécies que compõem 

a fauna acompanhante. Em um estudo de amostragem da pesca do camarão sete barbas, em uma 

região que compreende seis municípios de Santa Catarina, 216 espécies foram identificadas, 

representando 105 famílias, distribuídas entre: cnidários, moluscos, crustáceos, equinodermos e 

peixes [53]. Portanto, esses dados evidenciam uma vasta biodiversidade a ser explorada para 

isolamento de novos compostos bioativos, incluindo peptídeos, que podem levar ao 

desenvolvimento de novas drogas e agregar valor para este recurso descartado. 

Para fomentar a utilização destes subprodutos da pesca de arrasto de fundo de camarão, se faz 

necessário a catalogação do potencial técnico-econômico destas espécies, em especial neste estudo 

o gastrópode Olivancillaria urceus, um dos principais constituintes da pesca de arrasto de fundo 
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no litoral do sudeste brasileiro, molusco pertencente à classe Gastropoda, descrito em 1798 por 

Röding, P. F. [54-55].  

 Como demonstrativo do potencial de prospecção de biomoléculas destes subprodutos 

provenientes da pesca do fundo de arrasto, o gastrópode Olivancillaria hiatula, congênere à 

espécie alvo deste estudo, que demonstrado Gasu e colaboradores (2018), obteve, utilizando o 

peptídeos originados de um extrato desta espécie, uma concentração mínima inibitória (MIC) 

destes peptídeos, frente a bactéria gram-positivas e negativas na casa de 0,039 e 2,5 mg/mL, sendo 

corroborado pelo estudo subsequente, Gasu e colaboradores (2019) observando o potencial 

antimicrobiano do extrato peptídico desta espécie, sendo necessário 39 µg/mL para inibir em 50% 

a formação do biofilme da bactéria Pseudomonas aeruginosa. Em contrapartida, não há estudos, 

até o momento, de bioprospecção utilizando como objeto de estudo O. urceus. 

1.4.1 OLIVANCILLARIA URCEUS (RODING, 1798) 

 A O. urceus, também conhecida como O. brasiliensis, é um molusco pertencente à 

família Olividae e é endêmico do Atlântico Sudeste, estendendo-se sua ocorrência desde o estado 

da Bahia, no Brasil, até o Golfo San Matias, na Argentina, habitando fundos de areia rasa em águas 

da zona nerítica, podendo ser encontrados em profundidades que variam de 0 a 53 metros. Em 

relação ao seu descritivo morfológico, apresentam pé e sifão de coloração rosa escuro, sua concha, 

possui formato subquadrangular, de coloração rosada suja com linhas axiais, espirais e uma faixa 

fasciolar marrom-ocre de padrão irregular podendo atingir até 63,5 mm de comprimento, sendo 

grossas, lisas e polidas, com espessura máxima de 1 mm [58-59]. 

 Seu hábito alimentar é unicamente predatório, sendo majoritariamente o consumo de 

bivalves, e possui inter-relação simbiótica, devido ao habitat ao qual se encontram, com 

microrganismos do ambiente marinho, incluindo bactérias Gram-positivas (Firmicutes e 

Actinobacteria) e bactérias Gram-negativas (Proteobactérias) [54-55,59]. 

 

2. JUSTIFICATIVA 

 

Dada a problemática exposta com relação a fauna acompanhante e a possibilidade de 

bioprospecção de moléculas no ambiente marinho, este projeto almeja agregar valor comercial de 

um organismo considerado descarte, bem como ampliar o conhecimento científico acerca deste 

gastrópode ainda pouco estudado. Neste contexto, o projeto se enquadra, segundo a classificação 

das Áreas de Tecnologias Prioritárias definidas pelo Ministério da Ciência, Tecnologia, Inovações 

e Comunicações (MCTIC), como um estudo na Área de Tecnologias Habilitadoras, pois tem como 

objetivo destacar novas perspectivas de caráter econômico e científico. Além disso, o 
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desenvolvimento das metodologias e técnicas aplicadas neste estudo, como  a espectrometria de 

massas e sequenciamento de nova geração (NGS) e a obtenção destes dados moleculares em larga 

escala e com alto grau de confiança, contribuirão tanto para a formação de recursos humanos 

especializados como para o enriquecimento de bases de dados que poderão futuramente serem 

utilizadas em novas pesquisas sobre características funcionais destas moléculas, além de promover 

uma abordagem não convencional ao estudo de novas espécies endêmicas dentro da biodiversidade 

marinha brasileira. 
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3. ARTIGO 
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4.  CONCLUSÃO  

 Em resumo, os resultados evidenciados através de uma abordagem ômica em O. urceus 

refletem um conjunto abrangente de adaptações moleculares que permitem sua sobrevivência em 

um ambiente marinho dinâmico e desafiador. Essas análises revelaram um perfil proteico 

dominado por várias famílias importantes essenciais aos processos celulares, como organização 

do citoesqueleto, sinalização celular e adesão, ressaltando os papéis críticos dessas funções na 

adaptação. Além disso, este estudo confirmou a detecção de transcritos e polipeptídeos 

relacionados à atividade da toxina, destacando a importância do uso de abordagens integrativas 

para estudar a expressão gênica em um organismo não modelo. Juntas, essas descobertas enfatizam 

não apenas as funções biológicas do O. urceus, mas também o potencial biotecnológico de suas 

proteínas para pesquisas e aplicações futuras.  
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ANEXOS 

Figura suplementar 1 

 

Distribuição dos termos de Ontologia Genética (GO) para o proteoma da Olivancillaria urceus, 

classificados nas categorias de Processo Biológico (A), Componente Celular (B) e Função 

Molecular (C). Os gráficos de barras mostram o número de ocorrências para cada termo GO 

associado às proteínas identificadas. Na categoria de Processo Biológico, observa-se uma maior 

frequência de termos relacionados à organização do sarcômero e transdução de sinal. No 

Componente Celular, destaca-se a prevalência de proteínas localizadas no citoesqueleto e matriz 

extracelular. Na Função Molecular, as proteínas associadas à ligação ao actina e ao ATP 

apresentam alta frequência, indicando possíveis papéis em atividades estruturais e catalíticas 

dentro das células. 
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Figura suplementar 2 

 
Distribuição dos termos de Ontologia Genética (GO) para o peptidoma de Olivancillaria urceus, 

classificados nas categorias de Processo Biológico (A), Componente Celular (B) e Função 

Molecular (C). Os gráficos de barras indicam o número de ocorrências para cada termo GO 

associado aos peptídeos identificados. Na categoria de Processo Biológico, observa-se uma maior 

frequência de termos relacionados à organização do sarcômero e transdução de sinal. No 

Componente Celular, os termos mais comuns incluem regiões do citoesqueleto e membranas 

plasmáticas. Na Função Molecular, as interações predominantes estão associadas à ligação ao ATP 

e actina, sugerindo a participação desses peptídeos em processos estruturais e de ligação 

energética. 

Tabelas suplementares 

As tabelas suplementares estão disponíveis para consulta no link abaixo: 

https://drive.google.com/drive/folders/1J6QFBTDiLe5lljj6czhp1fVKCJR4P3-V?usp=drive_link 

 

 


