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lonoma de plantas: cendrio atual e perspectivas

lonomics: current scenario and prospects

Adriano Alves da Silva' Carla Andrea Delatorre" Marcelo Gravina de Moraes'"

-REVISAO BIBLIOGRAFICA -

RESUMO

Os sistemas bioldgicos séo governados pela soma
de todos 0s genes expressos, proteinas, metabdlitos e elementos
de um organismo. A anélise do ionoma de um tecido auxilia a
identificar, entre outros aspectos, genes que contribuam para
maior ou menor acimulo de elementos essenciais e metais
pesados, bem como a interagcdo entre processos metabélicos.
O conhecimento do ionoma, aliado ao uso de técnicas de
biologia molecular, formam um sistema muito eficiente para
mapeamento génico, para estudos de gendmica funcional e
para caracterizacdo geral do estado fisiolégico das plantas
em uma determinada condi¢do. Além disso, o estudo do
ionoma permite avaliar as interagdes existentes entre 0s mais
diversos ions das plantas e como a disponibilidade de um ion
afeta a absorcao e uso de outros. O objetivo desta revisdo é
apresentar e discutir o ionoma como uma ferramenta
importante na elucidagdo dos mais diversos mecanismos
envolvidos na absorcao, translocagdo e acimulo de elementos
essenciais e ndo-essenciais em plantas e sua relacdo com o
metabolismo delas.

Palavras-chave: gendmica funcional, transportadores de ions,
nutrientes minerais.

ABSTRACT

Biological systems are governed by the sum of all
expressed genes, proteins, metabolites and components of an
organism. The analysis of a tissue ionome helps to identify,
among others, genes that contribute to a greater or lesser
accumulation of essential elements and heavy metals, as well
as interaction between metabolic processes. The ionome
knowledge, coupled with the use of molecular biology
techniques, form a very efficient system for gene mapping, and
functional genomic studies, and general characterization of

plants physiological status in a given condition. Another
interesting process that the ionome study allows to analyse is
the interactions among plants’ ions and how such ion
availability can affect the absorption and use of others. The
aim of this review is to present and discuss the ionome as an
important tool in the elucidation of several mechanisms involved
in absorption, translocation and accumulation of essential and
nonessential elements in plant and its relation with their
metabolism.

Key words: functional genomics, ion transporters, mineral
nutrients.

INTRODUGCAO

Os sistemas bioldgicos sao governados pelo
genoma através da acdo do transcritoma, que conduz
ao estabelecimento do proteoma, definindo o
metaboloma e o ionoma do sistema em condigdes
ambientais especificas. Esses sdo considerados os
quatro pilares basicos da genémica funcional e
representam, respectivamente, a soma de todos o0s
genes expressos, proteinas, metabdlitos e elementos
de um organismo (SALT et al., 2008). A resposta
dindmica e a interacdo desses quatro pilares definem
como um sistema vivo funciona, sendo que atualmente
seu estudo constitui-se em um dos maiores desafios
da ciéncia (SALT, 2004). O ionoma, tema desta revisao,
pode ser definido como o conjunto de todos os metais,
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metalGides e ndo-metais presentes em um organismo
(LAHNER et al., 2003).

Estudos sobre a interacdo entre genoma e
transcritoma (MARTZIVANOU E HAMPP, 2003;
BECHERetal., 2004; LEONHARDT et al., 2004), entre
genoma e proteoma (KOLLER et al., 2002) e entre
genoma e metaboloma (FIEHN et al., 2000) estdo bem
avancados. Em contraste, o estudo do ionoma esta
apenas comegando, sendo desconhecida a maioria dos
genes envolvidos em sua regulacdo. Além disso, por
estar envolvido em um amplo espectro de fenémenos
bioldgicos, incluindo a eletrofisiologia, a sinalizagéo, a
enzimologia, a osmorregulacdo e os transportes, o
estudo do ionoma apresenta grande potencial para se
obter novas e importantes descobertas cientificas
(SALT etal., 2008).

Assim, a analise do ionoma é uma ferramenta
importante para identificar, entre outros aspectos, genes
envolvidos no acimulo de elementos essenciais e
metais pesados, pois se constitui em um mecanismo
muito preciso para avaliacdo do perfil de ions presentes
em um tecido sob determinada condicdo. O
conhecimento do ionoma aliado ao uso de técnicas de
biologia molecular formam um sistema muito eficiente
para mapeamento génico, para estudos de gendmica
funcional e para caracterizagdo geral do estado
fisioldgico das plantas.

Dessa maneira, 0 objetivo desta revisédo €
apresentar e discutir o ionoma como uma ferramenta
importante na elucidagdo dos diversos mecanismos
envolvidos na absorcao, translocacdo e acimulo de
elementos essenciais e ndo essenciais em plantas.

DESENVOLVIMENTO

Noventa e dois elementos j& foram
identificados na Terra, sendo que 17 desses sdo
considerados como elementos essenciais a todas as
plantas. Segundo WILLIAMS & SALT (2009), aqueles
elementos essenciais presentes em grandes
quantidades (>0,1% da massa seca) sdo chamados de
macronutrientese incluem C, H, O, N, S, P, Ca, K e Mg.
Os elementos requeridos pelas plantas em quantidades
menores (<0.01% da massa seca) sdo chamados de
micronutrientes como o Ni, Mo, Cu, Zn, Mn, B, FeeCl.
O crescimento e desenvolvimento das plantas
dependem da disponibilidade balanceada desses
elementos essenciais. Para lidar com as flutuacées
nutricionais do ambiente, as plantas desenvolveram
ao longo da sua evolugdo uma gama de mecanismos
homeostaticos para garantir que este balanco seja
mantido. Além dos elementos essenciais, outros
elementos tém sido considerados benéficos e

promovem o crescimento vegetal, podendo ser
essenciais em algumas espécies, estes incluem o Na,
Co, Al, Se e Si (WILLIAMS & SALT, 2009). Elementos
como o metal pesado Cd e os metal6ides As e Al ndo
apresentam funcao bioldgica demonstrada em plantas
e, apesar disso, sdo absorvidos e causam severa toxidez
namaioria das espécies. A identificacdo de como esses
elementos so absorvidos e transportados, assim como
sua disponibilidade no solo ou na planta, a forma como
¢ percebida e regulada, tem sido objeto de estudo ha
mais de meio século, porém ainda ndo existe uma visao
clara do sistema.

Até recentemente, cada ion era estudado
isoladamente e o estudo de interagOes entre ions era
dificultada pela necessidade de analises sequenciais
laboriosas e de consideraveis quantidades de tecido
vegetal. As novas técnicas de quantificacdo permitem
a identificacdo simultanea de diversos ions facilitando
a obtencgéo do ionoma.

Atualmente, é aceito que a disponibilidade
de um ion tem efeitos sobre o transcritoma, alterando
inclusive a capacidade de absorcdo e uso de outros
ions, estando cada vez mais evidente a existéncia de
interacdo indireta entre nutrientes (GUERINOT &
MORRISEY, 2009). Dessa maneira, a complexidade de
interacOes entre esses elementos e as formas pelas quais
s&o absorvidos, translocados e acumulados nas plantas
constituem um campo muito extenso e interessante a
ser estudado pela comunidade cientifica. Considera-
se que o perfil quantitativo dos metabdlitos de uma
planta pode indicar o estado fisiolégico desta, portanto,
o0 estudo do ionoma pode auxiliar na elucidacédo de
muitos outros processos metabdlicos de plantas, uma
vez que a disponibilidade de nutrientes tem efeito
significativo sobre a maioria dos processos
metabdlicos, especialmente sobre a alocacdo de
recursos (SALT etal., 2008).

O que é ionoma?

O ionoma foi descrito pela primeira vez como
o conjunto de todos os metais, metaldides e ndo-metais
presentes em um organismo (LAHNER et al., 2003),
estendendo o termo metaloma (OUTTEN &
O’HALLORAN, 2001; WILLIAMS, 2001; SZPUNAR,
2004) para incluir ndo-metais importantes, como
nitrogénio, fésforo, enxofre, selénio, cloro e iodo. O
ionoma, o metaboloma e o proteoma se sobrepdem.
Compostos ndo-metalicos contendo P, S ou N, por
exemplo, enquadram-se tanto no ionoma quanto no
metaboloma. Em metaloproteinas, metais como Zn, Cu,
Mn e Fe seriam estudados dentro do proteoma ou do
metaloproteoma (SZPUNAR, 2004). A ion6mica é o
estudo do ionoma, ou seja, a composi¢do de ions
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presentes em determinado tecido ou 6rgdo em
determinada fase sob definidas condi¢des ambientais.

Potencial de uso do ionoma

A acumulagdo de um dado elemento é um
processo extremamente complexo, controlado por uma
rede de produtos génicos necessarios para absorcao,
ligac&o, transporte, uso e/ou sequestro dele (BAXTER,
2009). A acdo de muitos destes genes afetam mais de
um elemento e a disponibilidade de um dado elemento
pode afetar os processos de homeostase de outros
elementos. Assim, para compreender como a obtencéo
e uso de um determinado elemento sdo regulados, é
necessario determinar a concentragao do maior nimero
possivel de elementos em uma determinada célula,
tecido ou organismo (ionoma) e se relacionar com as
condicBes ambientais (especialmente disponibilidade
do ion no solo) e com os processos metabolicos. Os
elementos que dividem os mesmos componentes de
transporte variam, dependendo da espécie e do
genotipo das plantas estudadas e também do ambiente
em que séo crescidas. O ionoma pode refletir o estado
fisiolégico da planta através da andlise dos ions,
portanto, a analise das mudangas no ionoma em
decorréncia de alteracfes ambientais auxilia na
identificacdo das interacGes entre os estimulos
ambientais e o controle da absorcdo e alocagdo de
minerais. Avaliacdes em mdltiplas situagbes pode
determinar o estabelecimento de relagGes entre minerais
que possam ser utilizadas para inferir a condicdo
fisiolégica da planta, facilitando a fenotipagem de
processos fisioldgicos complexos ou dificeis de serem
acessados, como os relacionados a parede celular. O
desenvolvimento das novas tecnologias de
genotipagem (sequenciamento e identificacdo de
polimorfismos) tornou a fenotipagem o processo
limitante na descoberta da fungéo génica. O uso da
iondmica permite a geracdo de uma grande quantidade
de dados (quantificacdo de minerais) de grande nimero
de individuos de forma rapida e relativamente barata.
Assim, quando combinada com as novas tecnologias
de genotipagem, a iondmica constitui-se num
mecanismo rapido de identificacdo de genes que
controlam a acumulacéo de elementos em plantas, para
estudos de gendmica funcional e para caracterizagdo
geral do estado fisiologico das plantas.

Tecnologias envolvidas na iondmica

O avanco nas técnicas de espectrometria
nas Gltimas décadas tem possibilitado superar
obstaculos que impediam a identificacdo do ionoma de
uma maneira ampla. A espectrometria de massa com
plasma indutivamente acoplado (ICP-MS) permite a

mensuracdo simultdnea de dezenas de elementos,
enquanto a espectrometria de emissdo Optica com
plasma indutivamente acoplado (ICP-OES) detecta
somente os mais evidentes (DELHAIZE et al., 1993).
Com o equipamento apropriado, a preparacdo das
amostras para utilizacdo do ICP-MS néo requer mais
trabalho do que naquelas utilizadas para a determinacdo
de um Unico elemento. A maioria dos estudos em
iondmica tem quantificado de 12 a 20 elementos
(BAXTERetal., 2008a; CHEN et al., 2009; CHEN etal.,
2008; EIDE et al., 2005; LAHNER et al., 2003;
WATANABE et al., 2007). Quando esses estudos ndo
compreendem toda a lista de elementos de interesse
em plantas, eles normalmente compreendem a maioria
dos macronutrientes e muitos dos micronutrientes. As
alteracBes no ambiente, fisiologia ou genética de
plantas podem afetar maltiplos ions ou um Gnico ion
isoladamente. Portanto, a iondmica é uma excelente
ferramenta para detectar alteracfes na fisiologia da
planta.

Mesmo quando um pesquisador esta
interessado em um Unico elemento, a ionbmica se
destaca por aumentar a qualidade dos dados obtidos
através da quantificacdo de elementos analogos.
Anélogos quimicos de elementos de interesse como o
Rb para 0 K, o Sr para 0 Ca e 0 Se para o S permitem
mensuracdes independentes que sdo altamente
correlacionadas com os elementos de interesse. Esses
dados podem ser utilizados tanto para confirmar, de
forma independente, a concentragdo dos elementos de
interesse, mitigando os efeitos dos ruidos na andlise,
quanto em casos em que o elemento de interesse é
dificil de ser determinado (ex. Rb e Se sdo mais faceis
de medir por ICP-MS do que K e S) (SALT etal., 2008).
Nesses casos, 0 analogo pode ser utilizado como
referéncia. Entretanto, é importante salientar que,
apesar de esses elementos serem altamente
correlacionados com os elementos de interesse,
algumas plantas possuem a capacidade de discrimina-
los, como as plantas do género Astragalus sp., que
podem discriminar entre S e Se (SORS et al., 2005),
prejudicando a eficacia do método.

Exemplos de utilizacdo do estudo do ionoma
Estudo de variabilidade na absorcdo de ions de uma
populacéo natural de Arabidopsis thaliana

A variacdo natural existente entre e dentro
de populagBes naturais de A. thaliana tem sido utilizada
como uma ferramenta para a descoberta de novos genes
(ALONSO-BLANCO¢et al., 2000; PARAN et al., 2003;
KOORNNEEFetal., 2004). A. thaliana tem uma vasta
distribuicdo geogréafica, produzindo um grande e
diverso grupo de populac¢@es naturais, muitas das quais
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tém sido coletadas e armazenadas pelo Arabidopsis
Biological Resource Center (ABRC). Uma variagéo
consideravel para cada caracteristica, como resisténcia
a estresses bidticos e abidticos, desenvolvimento e
metabolismo tem sido descrita (KOORNNEEF et al.,
2004; KEURENTJES et al., 2008). Avariacdo observada
pode ser qualitativa, definida pela distribuicdo
fenotipica em classes discretas, causada por um ou
dois loci principais. A variagdo pode também ser
quantitativa, definida pela distribuicdo fenotipica
continua, que é causada pela combinacédo de efeitos
de maltiplos loci.

A utilizacdo de RILs (Linhagens
endogamicas recombinantes), derivadas de varios
acessos de Arabidopsis, tem auxiliado na identificdo
de muitas caracteristicas relacionadas ao ionoma (SALT
etal., 2008). Entre elas, podem ser citadas a acumulacdo
de fosfato na semente e na parte aérea (BENTSINK et
al., 2003), a eficiéncia de uso do N (RAUH et al., 2002;
LOUDET etal., 2003), a tolerancia ao Al (HOEKENGA
etal.,2003; KOBAYASHI e KOYAMA, 2002), o aciimulo
de Cs na parte aérea (PAYNE et al., 2004) e oacimulo
de selenato na parte aérea (ZHANG et al., 2006a;
ZHANG et al., 2006b).

Apos quantificar os elementos (ionoma) nas
linhagens e associar as quantidades a marcadores
moleculares, é possivel identificar QTLs (quantitative
trait locus) relacionados ao acimulo ou uso desses
elementos. Uma vez que os QTLs para as caracteristicas
de interesse tenham sido identificados, as ferramentas
genbmicas existentes para A. thaliana podem ser
utilizadas para localizar os genes que controlam esses
QTLs e, dessa forma, descrever as caracteristicas em
nivel molecular (BOREVITZ & NORDBORG, 2003).

Relacdes entre a absorcao de ions

O estudo das relacdes existentes entre ions
¢ fundamental para o entendimento de como o0 ionoma
¢ regulado. Enquanto algumas relagdes entre ions
podem existir dependendo do tecido, espécie ou
ambiente em estudo, muitas associa¢fes podem variar
com a combinacdo desses fatores. Por exemplo, em
arroz, tranportadores de Si sdo também utilizados na
absorc¢&o de arsenito (MA et al., 2008). Essa descoberta
contrasta com a obtida com arsenato, o qual é
absorvido pela planta via transportadores de fosfato
(ABEDIN et al., 2002). Assim, o ion com o qual 0 As
estd dividindo o transportador depende da forma ibnica
do As, a qual depende, principalmente, do pH e da
capacidade oxidativa do solo em que a planta esta se
desenvolvendo.

Nessa mesma linha de estudos sobre as
interacBes entre a absorcdo de ions, BAXTER et al.

(2008a) avaliaram o ionoma da parte aérea do ecétipo
de A. thaliana Col-0 crescida sob condic¢Bes que
induziam a resposta a deficiéncia de Fe e P na planta.
Na condicdo de deficiéncia de Fe, observou-se aumento
da concentracdo de Mn, Co, Zn e Cd e uma reducédo de
Mo nos tecidos (Figura 1). Ja a condicdo de deficiéncia
de P induziu um aumento na concentracdo de B, Zn e
As e reducgdo de P, Cu e Co (Figura 1). No caso da
deficiéncia de Fe no meio, as respostas fisioldgicas
sdo bem conhecidas. A baixa concentracdo de Fe no
meio induz a acidificacdo da rizosfera, o que torna Mn,
Fe, Co, Zn e Cd mais solUveis e Mo menos soluvel
(KIM & GUERINOT, 2007). Além disso, segundo 0s
mesmos autores, a atividade do ferro quelato redutase
e do transportador IRT1 sdo induzidas fazendo com
que aumente o transporte de Mn, Co, Zn e Cd, j& que
IRT1 possui menos especifidade por Fe que outros
transportadores. Por outro lado, os determinantes
moleculares da alteracdo no ionoma causado pela
flutuacdo na disponibilidade de P ainda ndo sdo
conhecidos. Pode ocorrer uma maior absorgdo de As
através de transportadores de P induzidos pela
deficiéncia deste ion. Mesmo assim, os padrdes do
ionoma neste trabalho foram t&o consistentes que KIM
& GUERINOT (2007) afirmaram que, em alguns casos,
a concentracdo de um ion pode ser predita mesmo sem
a quantificacao direta do ion em questao, podendo ser
determinada através da concentragdo de outros ions
relacionados. Este trabalho comprova a estreita relacdo
existente entre a absor¢éo dos ions.

Alguns mecanismos pelos quais 0s
elementos sdo absorvidos pelas plantas podem ser
preditos pela analise de algumas propriedades deles,
como a ligacéo e as propriedades dos transportadores.
Porém, na pratica, sistemas vivos sdo tdo complexos
que a maioria das relagdes entre elementos ndo pode
ser predita facilmente através de suas caracteristicas
quimicas ou bioldgicas e precisa ser determinada
através de experimentos, até 0 momento. Possivelmente,
com o acumulo de informagdes sobre o ionoma em
diferentes condicdes e em diferentes gendtipos, sera
possivel predizer com maior acuidade o efeito dessas
relacdes sobre o acimulo e uso de minerais. Partindo-
se do principio de que a interacdo entre genotipo e
ambiente é claramente uma peca importante naalteragéo
do ionoma, a maioria dos estudos atualmente visando
ao estudo das relagdes entre elementos tem focado na
identificacdo das correlagdes genéticas e/ou
fisiologicas.

Identificando genes através da iondmica

Como discutido anteriormente, a quantidade
dos elementos é raramente correlacionada com a
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analagos quimicos.

Figura 1 - Interagdes genéticas, fisioldgicas e quimicas entre os elementos. As
setas apontam as interagOes discutidas no texto. A figura mostra
apenas um subgrupo das interagdes conhecidas até o momento. Preto:
elementos no modelo do Fe, segundo BAXTER et al. (2008a). Azul:
elementos no modelo do P, seqgundo BAXTER et al. (2008a). Cinza:

quantidade do mesmo elemento ou de outros elementos
entre diferentes tecidos, condi¢gdes ambientais ou
genGtipos Dessa forma, é improvavel que se encontre
um grupo de elementos cuja absor¢do e acimulo sejam
controlados pelos mesmos genes. Assim, para entender
de uma maneira mais ampla a complexa regulacdo do
ionoma, € necessario descobrir 0s genes que controlam
a acumulacéo e distribuigdo de cada elemento e sua
regulacéo.

Aiondmica torna o processo de descoberta
desses genes responsaveis pela variagdo no ionoma
mais eficiente, pois permite que experimentos de
mapeamentos simultdneos sejam conduzidos na
mesma populagdo segregante. Em uma populacéo de
mutantes, em que um Unico locus mutante é mapeado
em cada linhagem, a anélise do fenétipo de multiplos
elementos é mais facil de mapear, pois aumenta a
seguranca de se classificar corretamente os individuos.

As concentracfes de fons em populacdes
naturais também tém sido utilizadas para a identificacdo
de genes (BAXTERetal., 2008a; LOUDET et al., 2007;
RUS et al., 2006). Em populages desenvolvidas, para
identificar alelos naturais como RILs, a utilizacéo de
mdltiplos fons para identificagéo do locus ndo tem sido

utilizada. Como os individuos parentais dessas
populacdes sdo escolhidos por sua diversidade, é muito
comum que cada elemento seja controlado por
mdaltiplos loci. Dessa forma, cada ion tem sido tratado
isoladamente e a colocalizagdo de QTL tem sido utilizada
para determinar quais fons um determinado locus
controla.

Muitos avancos foram feitos recentemente
na identificacdo de genes que controlam a absorcao e
acimulo de fons em plantas. Entre esses avancos,
podemos citar a identificacdo do gene AtHKT1, o qual
codifica um transportador de Na que determina o
fenGtipo de alto Na em dois acessos naturais distintos
de A. thaliana Tsu-1 e Ts-1 (RUS et al., 2006). Ainda
em A. thaliana, o gene AtMOT1, um possivel
transportador de Mo, € responsavel pela reducéo na
acumulacdo de Mo em mais de 80% em 7 acessos
(BAXTER etal., 2008b) e 0 gene FPN2, um transportador
de Fe e Co é responsavel pelo aumento na acumulagédo
de Co em 6 acessos (MORRISSEY et al., 2009).

Existem diversos estudos que analisam as
bases genéticas que controlam a acumulagdo de um
Gnico ion em populacdes de RILs, porém apenas
poucos estudos examinam multiplos ions em mais de
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uma populacdo com o objetivo de investigar a
arquitetura genética do ionoma (GHANDILYAN et al.,
2009a; WATERS & GRUSAK, 2008; GHANDILYAN et
al., 2009b).

Perspectivas

Recentemente, uma nova tecnologia de
sequenciadores de DNA est4 sendo desenvolvida e
testada no meio cientifico. Essa nova tecnologia,
conhecida como a terceira geracdo de sequenciadores,
promete realizar o sequenciamento de uma espécie em
pouco tempo e por um custo bastante reduzido.
Segundo RUSK (2009), sera possivel realizar o
sequenciamento do genoma humano em menos de trés
minutos e por um custo inferior a cinco mil dolares.
Assim, um campo grande e ainda inexplorado de novas
técnicas e tecnologias estard disponivel para ser
explorado. Nesse contexto, 0 ionoma surge como uma
ferramenta poderosa de identificacdo de genes de
interesse em espécies até o momento pouco exploradas
molecularmente. A partir da caracterizacdo ionémica de
diferentes cultivares ou acessos de uma determinada
espécie, poderé se identificar aquela com maior potencial
para absorcdo de um determinado ion de interesse,
realizar o sequenciamento do DNA da cultivar em
questdo e de uma cultivar controle. A partir desses
resultados, seria possivel identificar a regido do genoma
que esta coordenando o fendtipo de interesse em uma
populagdo recombinante e, posteriormente, identificar-
se 0 gene de interesse. Assim, essa nova geracéo de
sequenciadores possui um excelente potencial de
estudo junto com o ionoma na realizac¢do de estudos
diretos na espécie de interesse, fazendo com que o0s
resultados sejam obtidos de uma maneira mais rapida e
direta, ndo limitando os estudos a espécies modelos.

CONCLUSAO

A acumulagdo de ions é um processo
complexo que atinge quase todos os aspectos do
crescimento, desenvolvimento e sobrevivéncia de uma
planta. Atecnologia ICP permite a avaliacdo de multiplos
fons simultaneamente, permitindo a exploracdo da
dindmica do ionoma como um todo e n&o de um ion
apenas, de maneira isolada. Isso torna os experimentos
de identificacdo de genes mais eficientes, permitindo a
identificagdo de novos loci que controlam este
complexo sistema solo-planta-atmosfera.

Com a reducdo do custo e do tempo
necessario para o sequencimento do genoma das
plantas tornando-se uma realidade, a réapida
fenotipagem seréa crucial para a associagdo do genctipo
ao fenotipo no processo de descoberta de novos genes.

Nesta reviséo, foi discutido o desenvolvimento e a
aplicacdo da ionémica como uma plataforma eficiente
de fenotipagem, com capacidade de analisar milhares
de amostras por semana com um Unico equipamento.
Além disso, pelo fato do ionoma de uma planta ser a
soma de varios processos bioldgicos, uma plataforma
com potencial de gerar uma grande quantidade de
dados como a ionémica, por exemplo, oferece um
sistema viavel de estudo dos mais diversos processos
fisioldgicos e bioquimicos que afetam o ionoma, em
dezenas de milhares de individuos. O estudo do ionoma
oferece o potencial de reduzir a lacuna existente entre
0 genotipo e o fendtipo, quando associado a outras
plataformas de fenotipagem, como o transcritoma,
proteoma e metaboloma.
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