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RESUMO
Aplicacio das ciéncias 6micas.

Thaina Berbert Gelelete (Académica de Biomedicina)
Paulo Roberto Martins Queiroz (Professor Orientador do UniCeub)

As Ciéncias Omicas permitem caracterizar, identificar e quantificar componentes em
sistemas celulares, a fim de entender cada vez melhor os processos intracelulares e
extracelulares de um determinado organismo. Esse trabalho teve como objetivo realizar
uma revisao bibliografica a respeito dos conceitos e aplicacdes das ci€ncias Omicas para
o entendimento dos processos biologicos. A metodologia usada foi uma revisdo
bibliografica narrativa com estudos publicados em artigos, revistas, jornais € outros
dentre o tempo de 1990 até 2020. Essa ciéncia, como todas as outras, tem subdivisdes
para analisar partes especificas como a gendmica que analisa o material genético, a
transcriptomica analisando a transcricdo do genoma, protedmica visando entender as
proteinas e a metabolomica para entender os metabolitos. Para uma andlise conjunta, a
Bioinformatica tem a finalidade de organizar, interpretar, analisar e armazenar todos os
dados de todas as areas das Ciéncias Omicas. Isso ajuda na identificacio de doengas
ainda no inicio corroborando com um bem estar e na satide do individuo, quando o foco
¢ a éarea médica; melhoramento genético de cultivos, impactando a agricultura;
inovagdes no entendimento do genétipo/fendtipo em organismos € assim
compreendendo melhor seus processos evolutivos.

Palavras-chave: Ciéncias Omicas; GenoOmica; Protedmica; Metabolomica;
Bioinformatica

ABSTRACT

Application of omic sciences.

The Omic Sciences allow us to characterize, identify and quantify components in
cellular systems, in order to better understand the intracellular and extracellular
processes of a given organism. This work aimed to carry out a bibliographic review on
the concepts and applications of omic sciences to understand biological processes. The
methodology used was a narrative bibliographic review with studies published in
articles, magazines, newspapers and others between 1990 and 2020. This science, like
all others, has subdivisions to analyze specific parts like genomics that analyze genetic
material, transcriptomics analyzing genome transcription, proteomics to understand
proteins and metabolomics to understand metabolites. For a joint analysis,
Bioinformatics has the purpose of organizing, interpreting, analyzing and storing all the
data from all areas of Omic Sciences. This helps in the identification of diseases even at
the beginning, corroborating with the individual's well-being and health, when the focus
is on the medical area; genetic improvement of crops, impacting agriculture;
innovations in the understanding of the genotype / phenotype in organisms and thus
better understanding their evolutionary processes.

Keywords: omic sciences; Genomics; Proteomics; Metabolomics; Bioinformatics



1. INTRODUCAO

Para inovar e melhorar a analise global de um sistema biologico houve a
necessidade do desenvolvimento das “Ciéncias Omicas”, uma vez que, essa tecnologia
permite caracterizar, identificar e quantificar componentes em sistemas celulares, a fim
de entender cada vez melhor os processos intracelulares e extracelulares que ocorrem

em um determinado organismo (GUIO, 2015).

Para o melhor entendimento, dividiu-se em 4 principais areas: Gendmica,
Transcriptdmica, Protedmica e Metabolomica. Para a juncao dessas areas e um melhor
entendimento global, conta-se com a ajuda da Bioinformatica com programas que unem

todos os dados trazidos dessas quatro areas (OBESO et al., 2018)

A Genomica se da pela aquisicdo de dados advindos do genoma, sendo ela toda
a sequéncia do material genético do organismo em estudo. Essa ciéncia, como todas as
outras, pode ter subdivisdes para analisar partes especificas como, por exemplo, a
filogendmica, que atua na reconstrucdo da histéria evolutiva de uma espécie (CARLOS

etal., 2014).

J& a Transcriptdmica analisa os RNA’s que atuam na célula durante a expressao
génica (VON REUMONT, 2018) e que estdo relacionadas com as adaptacoes

fisiologicas da célula.

A Protedmica se refere a todas as proteinas oriundas da expressdo génica. Por
meio dessa ciéncia pode-se focar na investiga¢do de um grupo especifico de proteinas

que sdo expressas por uma célula em uma determinada condi¢ao (CIFANI et al., 2017).

Por fim, a Metabolomica quantifica e qualifica o resultado da atividade das
proteinas, os chamados metabolitos mostrando as concentragcdes e as influéncias

sofridas por fatores genéticos e externos (PSYCHOGIOS et al., 2011).

Para uma andlise conjunta, a Bioinformatica tem a finalidade de organizar,
interpretar ¢ armazenar todos os dados de todas as areas das Ciéncias Omicas para
entender e simular como os processos biologicos funcionam em uma célula (MORENO,

2014).



Essa ciéncia tem grande importancia pois pode assim, identificar pequenas
diferencas no organismo e indicar mudancas para patologias, adaptagdes, melhorias
genéticas, entre outros. Isso ajuda na identificacdo de doengas ainda no inicio
contribuindo para a melhoria na saide humana; aprimoramento genético de cultivos,
impactando a agricultura; inovagdes no entendimento do gendtipo/fendtipo em
organismos ¢ assim compreendendo melhor seus processos evolutivos (MORENO,

2014).

Esse trabalho teve como objetivo realizar uma revisdo bibliografica a respeito
dos conceitos e aplicacdes das ciéncias Omicas para o entendimento dos processos

biologicos.

1. METODOS

O trabalho foi escrito por meio de uma revisdo bibliografica narrativa, onde sdo
utilizados estudos publicados em livros, artigos, revistas, periddicos, simpdsios,
seminarios, dentre outros. Todo o trabalho se baseia em dados e informagdes ja

descritas, sem novos conhecimentos porém com um apanhado de informagdes durante

um periodo definido (BRASILEIRO, 2013).

A pesquisa foi realizada através de buscas nos sitios PubMed, Google académico,
Science Direct, Mendeley, Scielo, como também, em revistas e jornais especializados

no assunto.

Foram usadas as palavras-chave: Ciéncias Omicas, Genomica, Metabolomica,

Protedmica e Transcriptomica.

A selecao de artigos foi realizada desde o Projeto Genoma (iniciado em 1990), onde
se deu o inicio das Ciéncias Omicas com a gendmica, até o ano de 2020 com todos os

ramos de atuacgao.

Os idiomas utilizados para as pesquisas foram o Portugués, Inglés, Espanhol e

Francés.



3. DESENVOLVIMENTO
3.1. Historico

Essa nova tecnologia nomeada por ciéncias Omicas, teve inicio em 1990 com o
Projeto Genoma Humano, desenvolvido por Eric D. Green, James D. Watson e Francis
S. Collins no Centro Nacional de Pesquisa do Genoma Humano dos EUA (renomeado
como Instituto Nacional de Pesquisa do Genoma Humano: NHGRI) por onde se quis
sequenciar todos os trés bilhdes de pares de bases do ser humano (GREEN et al., 2015).
Junto a isso, havia projetos de sequenciamento de outros seres vivos, como Arabdopsis
thaliana, Drosophila melanogaster, Escherichia coli € Mus musculus (VENTER et al.,

2001).

Em 2003, o Projeto Genoma Humano foi finalizado e com ele obteve-se uma grande

revolugdo na area da saide humana como, por exemplo:

e Medicina: Se mostrou eficiente nos tratamentos personalizados
indicando ao médico qual a melhor dose de um medicamento e se ele
estd ou nao fazendo efeito como desejado. Essa forma de tratamento
também ¢ conhecida como medicina de precisdo, pois assim ¢ feita a
analise especifica de cada organismo, tornando a medicina mais precisa e
exata (LAU et al., 2018);

e Biomedicina: Auxilia na realizagdo, criacdo e interpretagdo de exames
além dos métodos usados na pesquisa serem ainda mais focados no
objetivo final. Tanto nos exames quanto na pesquisa, utilizando as
técnicas descritas por essa ciéncia, o objetivo final se torna mais rapido,
especifico e preciso pois sdo metodologias proprias para cada setor de
trabalho (MANZONI et al., 2018);

e Nutricdo: Nessa area, ¢ aplicada a nutrigendmica. Essa parte da ciéncia ¢
responsavel por, através da alimentagdo, complementar o tratamento de
doengas relacionadas a alimentacdo como a obesidade. Essa é a doenga
mais estudada por essa area por se tratar de uma comorbidade de alta
preocupagio. E por meio da nutrigendmica que pode-se avaliar o papel
de alimentos para o tratamento dessa doenga. Além do tratamento, ¢

possivel uma prevencdo de outras doencas sendo tudo isso estudado e



avaliado mediante ao que se resulta na nutrigendmica (RAMOS-LOPEZ

etal., 2017).

Esse estudo e avango tecnoldgico do projeto Genoma Humano se deu através de uma

metodologia que resultou nas Ciéncias Omicas (GREEN et al., 2015).

Essa técnica, para melhor estudo e entendimento foi divida em quatro grandes e
principais areas: GenOmica, Transcriptomica, Protedmica e Metabolomica. Com esse
aparato tecnologico foi possivel avaliar um individuo desde sua formacao (partindo de
onde tudo comega, no material genético) até o resultado final (sendo ele o organismo
completo e todo o seu funcionamento). Para que esse compilado de informagdes sejam
avaliadas como um tUnico grupo, se faz necessaria a ajuda da Bioinformatica. Essa
ferramenta corrobora com o tratamento global de todas as informagdes obtidas e como
elas se intercomunicam e interagem, permitindo a avaliacdo de pequenos detalhes
separadamente (particularidades pontuais) até o organismo completo, tal qual um ser
humano como um todo, tudo o que produz e seu funcionamento, passando por todo o

processo de construgdo e constitui¢do (BOTERO et al., 2018).
3.2. Gendmica

Essa categoria estuda o genoma (material genético) do organismo. Esse estudo se da
pelo sequenciamento, através da técnica de Nova Geragdo de Sequenciamento (NGS) do
genoma e em seguida a analise desse resultado. Ou seja, por esse processo, juntamente
com a bioinformatica, temos acesso as bases nitrogenadas do organismo mostrando
como estao dispostas e organizadas, por meio de algoritmos definidos em programas de
computador. Sdo analisados todo o genoma desde os pequenos detalhes (sejam eles
mutagoes de ponto, apenas uma base nitrogenada sofreu mudanga) até uma modificacao
maior (em que pode ocorrer mudangas em uma parte maior da fita) (DEL GIACCO et

al., 2012).

A andlise permite identificar novos genes mostrando mudanga da espécie e variagao
(polimorfismo) em que se diferenciam os individuos, indicios de uma mudanga genética
mostrando a formacdo de doenga ou identificando um fator predisponente, uma nova
caracteristica a partir de comparagdes de dois ou mais sequenciamentos de uma mesma
espécie, avalia ainda o melhoramento genético no qual é muito utilizado na

Agropecudria, por exemplo para o desenvolvimento de uma plantagdo resistente a uma
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praga ou que se adapte melhor ao novo clima além da deteccdo de doengas e seu

tratamento personalizado e universal (BOTERO et al., 2018).

Dentro dessa divisdo, existem subgrupos que tornam a pesquisa ainda mais

especifica para o que se quer, como:

e Gendmica comparativa: Sdo comparados genomas, apds seu sequenciamento.
Nesse tipo de estudo analisa-se o antes e depois de algum procedimento ou teste
e, assim, ¢ possivel identificar como aquele material genético se comporta diante
da situacao imposta. Pode-se exemplificar com um estudo de estabilidade de um
microrganismo ap6s uma mudanca de temperatura ou pH. Neste caso, a
comparagdo ira mostrar ao pesquisador se houve alguma mudanga e ou
adaptacdo do microrganismo, direcionando o estudo de forma mais clara e
precisa, pois tais mudangas podem nao ser observadas de outra maneira, como
na comparacao dos genomas (BONHAM-CARTER et al., 2013).

e Toxicogenomica: E analisada a interagdo de produtos e medicamentos com o
genoma, RNA mensageiro, proteinas e metabolitos (toxicidade). Nesse contexto
podem ser estudados como o corpo humano reage a um medicamento indicando
a dose para cada paciente (tratamento individual) e a dose minima e maxima que
o organismo pode suportar. Essa dose terapéutica pode variar entre organismos,
por isso a importancia de saber uma média inicial, que marca o inicio da
efetividade da droga, e uma média limite para evitar uma intoxica¢do quando o
tratamento ¢ feito de uma forma universal (doses terapéuticas ja testadas e
constatadas a eficiéncia na maioria dos pacientes), além de uma base para o
médico quando o tratamento for personalizado e individual. Visa melhorar a
eficiéncia dos produtos quimicos levando em conta os efeitos colaterais e
possiveis reagdes no organismo (HAMADEH et al., 2002).

o Filogenomica: Avalia-se a distribuicdo genética dentro da biodiversidade
possibilitando uma reconstru¢do da historia evolutiva a partir das mudancas e
adaptacdes (essas transformagdes, com o passar do tempo, podem indicar a
formacdo de uma nova espécie, a especiacao) assim, se torna possivel o estudo
da evolugdo e a construg¢do das arvores filogenéticas. Nessas arvores,

identificamos as relagdes de parentesco evolutivo que existem entre as espécies

(BROZYNSKA et al., 2015).



A partir dessa tecnologia ¢ possivel o estudo em diversas areas, passando pela
salde humana e animal, identificacdo de novos microrganismos, melhoramento
agropecudrio e todas as pesquisas que envolvam o material genético de um organismo

(OTI etal., 2018).

Ao final do projeto Genoma Humano a ferramenta Shot Gun (que sequenciou o
genoma humano inteiro) nao operava mais com a capacidade esperada. Apds um tempo,
a partir do Shot Gun foi desenvolvida uma nova metodologia com o mesmo objetivo e
uma melhor operagdo, chamada Next Generation Sequencing (NGS - Nova Geragao de
Sequenciamento). Essa ferramenta analisa, a partir de aparelhos, a amostra de DNA ou
RNA gerando um arquivo eletronico com as letras que representam as bases
nitrogenadas (C - citosina, G - guanina, T - timina, U - uracila e A - adenina) mostrando

a posicao exata de cada uma (MUZZEY et al., 2015).

Porém, a demanda por esse sistema ganhou aperfeicoamento dando origem ao que ¢
mais utilizado hoje, a High Throughput Sequencing - HGS, denominado
sequenciamento em larga escala (MUZZEY et al., 2015).

O HGS tem como melhorias, em relagdo ao NGS, a utilizacdo de metodologias

como:

e Sequenciamento por sintese (Illumina): considerada como “padrdo ouro” em
diversos sequenciamentos, essa ferramenta ¢ iniciada pela fragmentacao da fita
do material genético e, em seguida, ha a ligacdo de adaptadores que sdo
pareados com DNA complementar e, assim, formando diversas fitas simples que
serdo lidas pela maquina e, dessa forma, sequenciadas (BRASLAVSKY et al.,
2003).

e Pirosequenciamento com detec¢do de pirofosfato: essa técnica se baseia na
mesma estratégia do sequenciamento por sintese, porém difere-se quando se
utiliza da detec¢@o da liberagdo de pirofosfato, nas fitas de DNA e RNA, durante
a incorporacao de nucleotideos, ou seja, a cada nucleotideo que se incorpora na
fita, ¢ liberada uma molécula de pirofosfato. Ao ser liberada, essa molécula ¢é
identificada, auxiliando no sequenciamento (AHMADIAM et al., 2000).

e Sequenciamento por ligagdo: utiliza a enzima ligase para detectar quais as bases

que estdo presentes nos fragmentos da fita em estudo (SHENDURE et al., 2008).



e Metodologia de semicondutores (Ion): nesse método o sequenciamento ¢ feito
através de um chip que possui sensores capazes de detectar o pH apds liberagao
de H+, isto ¢, durante o processo de amplificacdo da fita, sdo liberados ions H+ e
o pH muda de acordo com o que esta sendo feito. Essa liberac¢do ¢ identificada
pela maquina que faz o sequenciamento de acordo com o que ¢ captado
(METZKER, 2010).

e Sequenciamento de moléculas unicas (Pacific Biosciences e o Oxford
Nanopore): esse procedimento consiste na detec¢do de fluorescéncia que €
obtida através da reacdo de polimerases e moléculas que emitem cor, um scanner
com um laser Optico estimulante de fluorocromos faz a leitura e libera um

grafico para interpretacdo. Toda essa técnica ¢ usada para uma unica molécula

por vez (CHAISSON et al., 2012).

Por meio dessas técnicas, podemos fazer o mapeamento das doengas. Avalia-se o
genoma da pessoa procurando identificar genes comuns em doencas (fatores
predisponentes). Assim, pode-se fazer um diagndstico precoce de um possivel
desenvolvimento mostrando uma predisposi¢do do paciente para a patologia em
questdo. Desse modo, o acompanhamento ¢ direcionado para um tratamento, caso haja

necessidade (CHEN et al., 2019).

Outro exemplo dessa técnica foi no sequenciamento do Sars-CoV-2 que através da
gendmica, foi sequenciado em 48 horas apds o primeiro caso confirmado. Esse
sequenciamento foi feito pelo instituto Adolfo Lutz em parceria com o Instituto de
Medicina Tropical da faculdade de medicina da Universidade de Sdo Paulo e a
Universidade de Oxford. Esse projeto teve coordenagdo de uma biomédica brasileira,
Jaqueline Goes de Jesus juntamente com Claudio Tavares Sacchi. Dessa forma foi
possivel a identificacdo do virus pelo seu genoma completo € o banco de dados para

comparag¢do dando inicio aos estudos relacionados (LUDWIG et al., 2020).

A andlise conduzida pela gendmica tem avancado cada vez mais e assim, as
questdes éticas tém sido mais utilizadas. Com o avango da gendmica, foi possivel
desenvolver metodologias para alteracdo, modificagdo e clonagem do DNA de um
organismo (seja um ser humano, animal ou vegetal). Essas alteragdes podem ser
empregadas de forma positiva como o diagnostico precoce e até o desenvolvimento de

plantas com resisténcias a pragas. Contudo, nem sempre ¢ aplicada de forma benéfica.



Esse conhecimento pode ser aplicado de forma negativa quando, sem consentimento,
essa informagdo ¢ usada para clonagem, pesquisa sobre o individuo, dentre outros.
Diante disso, se faz necessario o estudo ético para que essas comutagdes nao
ultrapassem os direitos humanos (GUTIERREZ-SAMPERIO, 2002). Um exemplo é a
venda de “seu genoma por 1000 dolares” onde todo o material de uma pessoa fica

exposto e salvo em um banco de dados, podendo ser usado a qualquer hora

(WILLIAMS, 2002).
3.3. Transcriptomica

A Transcriptomica estuda os processos que envolvem a transcricdo do DNA por
meio do entendimento e funcionamento de todos os RNA’s necessarios para a sintese de
peptideos e polipeptideos. O inicio da transcri¢do, o que também ¢ estudado nessa area,
se da a partir de estimulos intracelulares e/ou extracelulares no qual desencadeiam uma

cascata de sinalizacdo para que todos os processos se iniciem (NOOKAEW et al.,
2012).

Quando se avaliam os inimeros tipos de RNA'’s, identificam-se quais genes estao
sendo expressos ou silenciados, a intensidade da expressdo, o processamento da fita de
RNAm, a conversdo a partir da leitura da fita d¢ RNAm em uma sequéncia de

aminodacidos para a formagao das proteinas (WANG et al., 2009).

A transcriptomica pode ser usada para comparar as expressOes génicas entre
espécies distintas ou apds um experimento, detectar campos de expressdes genéticas

especificos, dentre outros (HAN et al., 2013).

Um exemplo ¢ o cancer de mama. Nele, ¢ feita a procura de possiveis mutagdes nos
genes BRCAI e BRCA?2 (fator predisponente). Esse achado ndo indica que a pessoa tem
ou terd a doenga porém ¢ a partir do momento que esse gene comeca a ser transcrito,
que a paciente esta desenvolvendo a doenga. Nesse caso, antes dos sintomas iniciais a

patologia é diagnosticada e o tratamento ja pode ser iniciado (ODLE, 2017).

Quando se trata do Sars-CoV-2, pode-se citar a transcricdo da proteina Spike,
molécula essa de ponto critico para a entrada do virus na célula, ou seja, ¢ de extrema

importancia para a infeccdo que o microrganismo possua essa proteina. A partir desse



achado, consegue-se direcionar estudos para um tratamento a partir do bloqueio da

transcrigdo ou a destruicao dessa proteina, por exemplo (PILLAY, 2020).

As principais técnicas utilizadas nessa drea sdo os Microarrays (microarranjos de
RNA) e RT-qPCR (Transciptase reversa seguida de PCR quantitativo). Através delas, se
dé a andlise da expressao génica (CHAMBERS et al., 2019).

e Microarrays: analisa a expressdao génica pela tecnologia da hibridagao de alvos
inicialmente marcados por sondas, sinalizando os genes de interesse para o
estudo. Nesse processo, pode-se identificar se o organismo em questdo tem ou
ndo a sequéncia de genes marcada (genes esses que dardo origem a uma proteina
especifica). Essa proteina indicarda mutagdes, doengas pré-existentes dentre
outros, porém esta técnica ¢ extremamente especifica, pois mostra apenas o que
estd marcado pela sonda (PAGE et al., 2007). Essa deteccdo ¢ feita por
amplificacdo, ou seja, a parte que foi marcada pela sonda sofre uma
amplificacdo exponencial pela PCR e ¢ detectada na Eletroforese
(ALEXANDER et al., 2002).

e RT-qPCR tem como caracteristica, pela fluorescéncia emitida a cada ciclo de
uma reacdo de PCR, a detec¢do e quantificagdo de um determinado material
genético definido pelo reagente especifico para cada caso, isto €, a cada ciclo de
replicagdo da PCR, a molécula marcada pela sonda emite fluorescéncia que ¢
captada pelo aparelho mostrando, em tempo real através de um grafico, que
houve deteccao do material genético na amostra. A principal vantagem desse
método € o tempo para o resultado, sendo imediato pois mostra na mesma hora
que a fluorescéncia ¢ captada. Assim ¢ possivel analisar se hd material genético
na amostra e a quantidade. Tendo a certeza da existéncia desse gene, pode-se
presumir que havera a transcrigdo dele e a produgao da proteina (KUBISTA et

al., 2000).

Uma aplicacao desse sistema ¢ a deteccao no perfil de expressdo génica de células
tumorais, quer dizer que, por meio da transcriptdmica podemos identificar se o
organismo esta transcrevendo um gene ativo que € responsavel por determinada doenca
(principalmente o cancer), podendo assim ter um diagnostico precoce (STRATI et al.,

2011).
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Um exemplo para essa identificacdo ¢ a Biopsia liquida onde, diferentemente da
tecidual, ha uma coleta de sangue total e nele ¢ procurado resquicio de DNA ou RNA
das células cancerigenas. Esse tipo de exame ¢ usado para a deteccdo de cancer de
prostata onde ha a procura de biomarcadores, nesse caso se trata do gene ARV7 que €
patognomodnico para essa patologia. Além disso, procura-se DNA completo ou
resquicios (ctDNA) das células tumorais circulantes que, quando constatada, mostra
metastase. Sua maior vantagem € ndo ser invasiva como a tradicional, que precisa de
uma pequena cirurgia onde se tira um pedago do tecido, quando na bidpsia liquida basta

uma coleta de sangue comum, e tem a mesma eficacia (PUCHE-SANZ et al., 2020).

Ainda ha a técnica sScRNA-Seq (sequenciamento de RNA de uma célula inica) que
proporciona uma visdo mais profunda e complexa de uma célula permitindo a
comparacdo de pequenas diferencas entre células de um mesmo tecido. Para essa
avaliacdo, as células sdo isoladas e lisadas, com o auxilio de um microscopio. Os seus
RNA mensageiros sdo purificados € com um primer poli(T) ¢ feita a transcri¢ao reversa
(fita complementar). Com essa transcricdo, a cauda poli-A ¢ adicionada (de forma
emparelhada com o primer poli(T)) e, assim, ¢ formado o cDNA. A partir dessa
molécula, com a técnica de PCR, ocorre a amplificagdo resultando no estudo

transcriptomico de resolu¢do individual ou em comparagdo dessa célula (ZIEGENHAIN
etal., 2017).

Uma aplicagdo para essa técnica ¢ quando se quer estudar a diferenca das células
enddcrinas e seu padrdo hormonal que difere de uma para a outra. Isso auxilia na
explicagdo do comportamento dessas mesmas células quando estdo em condicdes
normais € patoldgicas. Sabendo essa diferenca, torna-se possivel o diagndstico dessa

patologia e o estudo para tratamentos (XIN et al., 2019).

Outra aplicagdo dessa técnica foi usada no estudo da produgdo de insulina. Nesse
estudo, houve a comparagdo de células pancreéticas que produziam e ndo produziam a
insulina e porque isso ocorria em uma célula e nao na outra. Essa pesquisa corroborou o
entendimento dessa patologia ¢ o desenvolvimento de tratamentos e cuidados para

pacientes que ndo realizavam essa produgao (EIZIRIK et al. 2012).

11



3.4. Protedomica

Essa parte das ciéncias 06micas estuda a identidade e quantifica o nivel das proteinas
expressas, suas fungdes e estruturas. Para isso, € preciso ferramentas de bioinformatica
para o processamento dos dados. Esse processamento se d4 por programas que, ao
receberem as informagdes, mostram o alinhamento da proteina, formas e tamanhos

(ASLAM et al., 2017).
Para essa tecnologia, sdo utilizadas técnicas como:

e MALDI-TOF: ¢ um método que usa a espectrometria de massa apos a amostra
ter sido ionizada. Ou seja, ha a quebra dessas moléculas pela ionizacdo e dessa
forma o aparelho de espectrometro faz a andlise detectando a carga e massa
dessa molécula. Assim ¢ possivel identificar se ha a molécula e quantificar a
proteina pela quantidade de carga emitida. Tudo isso ¢ viavel a partir da relagao
carga/massa, determinada nessa técnica (SINGHAL et al., 2015).

e Western Blot: nela, ocorre a separagdo das proteinas por massa molecular a
partir de uma eletroforese em gel de poliacrilamida (nesse procedimento passa
uma corrente elétrica pelo gel separando as amostras por massa molecular. a
partir do campo elétrico estabelecido, as moléculas sdo separadas da mais leve
para a mais pesada) e depois ¢ transferida para uma membrana (transferéncia
que pode ser feita por difusdo, capilaridade ou vacuo). Com isso, podemos fazer
a técnica em si que usa da conjugagdo de antigeno e anticorpo. Desse modo,
podemos avaliar quantitativamente e qualitativamente a presenca e quantidade
dessa proteina especifica (HIRANO, 2012).

e Gel 2D ou Eletroforese bidimensional: tem como objetivo separar as proteinas
por massa molecular (também feita como primeiro passo antes do Western
Blot). Essa separacao ¢ feita em amostras que contém diversas proteinas e o
estudo procura uma proteina especifica. Nessa metodologia a divisdo ¢ feita,
primeiramente, por massa molecular através de uma corrente elétrica em gel de
poliacrilamida. Secundariamente ocorre a focalizag¢do isoelétrica, na qual essa
fita onde ha as proteinas separadas ¢ colocada em um segundo gel, de forma
quadricular, onde ¢ posta uma corrente elétrica que separara estas proteinas,
dentro da primeira divisdo, por ponto isoelétrico. Ao final esse gel tera duas

separagdes em um unico resultado (FEY et al., 2001).
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A partir da protedmica, podemos identificar, estudar e analisar os mecanismos
celulares, pois nessa parte, ha a produ¢ao de moléculas que podem ser marcadores para
doencas. Ou seja, quando se quer saber se a pessoa tem um disturbio (procurando por
um diagnostico) ou se tem uma predisposicao a desenvolver a patologia, procuramos
moléculas proprias que sdo produzidas por essa disfun¢do, chamados de biomarcadores.
Através deles sdo gerados diagnosticos precoces e analisado o comportamento do

organismo diante a uma anomalia (CASTAGNOLA et al., 2017).

Uma aplicacdo dessa técnica para diagndsticos de patologias € a procura do receptor
tirosina quinase CD340 em cancer de mama ou do PSA (Prostate Specific Antigen -
Antigeno Prostatico Especifico) no cancer de prostata. Essas proteinas sao liberadas no
sangue e quando encontradas em quantidades alteradas, indicam uma possivel patologia
naquele tecido ou 6rgdo. Contudo, em relacao as outras categorias, na Protedmica ainda
ha uma reduzida quantidade de informagdes e pesquisas a seu respeito. E uma area que
necessita de aprimoramento e mais estudos para uma melhor utilizagdo (BARBOSA et

al., 2012).

Além disso, com a descoberta do novo Sars-CoV, iniciou-se um estudo com as
proteinas que o constituem, em especial a proteina Spike, como anteriormente
mencionado. Com isso, a protedmica se torna importante para o estudo de mecanismos
de interagdes celulares como os que levam ao reconhecimento da proteina Spike pelas
estruturas da membrana plasmatica das células humanas permitindo a entrada da
particula viral. Assim, estudos para bloquear essa acdo e desenvolver uma forma de

tratamento e cura, se torna atingivel (DU et al., 2009).
3.5. Metabolomica

Nesse grupo, ¢ realizada uma analise quantitativa e qualitativa dos metabodlitos
mostrando sua medi¢ao. Isso se da pelo resultado do fenotipo do sistema, ou seja, apos a
produgdo, jun¢do e processamento de proteinas, sdo gerados os metabolitos. Estes estdo
presentes em organismos como um todo, ou em o6rgaos, tecidos e fluidos (BUJAK et

al., 2015).

Os metabolitos se definem por serem o produto do metabolismo de uma célula. Esse
metabolismo sé é possivel com a presenca das proteinas formadas na expressao génica

(JACKSON et al., 2004).
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Esse estudo envolve uma gama de assuntos pois ¢ através do metabolismo que
comecamos a identificar, a maioria das mudancas € acontecimentos em um organismo.
Mostra a diversidade quimica e a influéncia de fatores externos nas concentragdes de
metabolitos. Sdo usados para a deteccdo de intimeras patologias pois eles sao

responsaveis pelo equilibrio do corpo (JOHNSON et al., 2016).

Um exemplo pode ser visto no exame de Ressonancia Magnética onde ¢ captada a
alteracdo e concentragdo de um dado metabdlito. Cada patologia tem sua mudanca

especifica nos metabodlitos que indica qual ¢ a doenga do paciente (MAZZEI et al.,
2016).

E por meio da procura de biomarcadores, voltamos o diagnostico para uma doenga
especifica. Essa molécula marcadora ¢ um resultado de alteracao celular produzido por
um metabolito gerado a partir de um desequilibrio patologico. Esse metabolito produz

Biomarcadores identificados em exames (RINSCHEN et al., 2019).
3.6. Ciéncias Integradoras

Essas ciéncias sdao usadas como complemento das ciéncias dmicas ou usadas de
forma conjunta a todas as classes j& descritas. Dentre todas, a mais importante para o
desenvolvimento de analises usando as ciéncias dmicas ¢ a Bioinformatica, pois para se
fazer a leitura de um genoma sequenciado, usam-se programas de Bioinformatica

especificos como:

e Blast: Sigla no idioma Inglés que significa Basic Local Alignment Search Tool.
Esse programa tem como objetivo o alinhamento de proteinas e DNA, ou seja,
ha uma comparacdo das fitas de DNA e das proteinas sequenciadas. Essa
comparagdo pode ser feita entre duas amostras sequenciadas ou com base no
banco de dados em uma amostra ja conhecida e com sua genética salva
(CAMACHO et al., 2009);

e Mafft: Sigla em Inglés para o nome Multiple Alignment using Fast Fourier
Transform. Esse programa ¢ usado quando se quer fazer o alinhamento de
multiplas sequéncias de forma mais rapida. Se parece com o blast porém tem a
diferenca de ser mais rdpido e fazer a compara¢do e alinhamento com mais

sequéncias ao mesmo tempo (JACOB et al., 2020);
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e Orthofinder: E um programa que compara os genomas, fazendo uma arvore
filogenética, assim fica mais facil uma comparagdo dos seres em analise. Nesse
programa o genoma sequenciado ¢ o foco. Por ele, analisa-se e compara o
material, com base em um banco de dados, e identifica mudangas entre os acidos
nucleicos. Através dessa analise, € possivel a construgdo da arvore filogenética a
partir da identificacdo dessas mudangas notadas no programa (EMMS et al.

2015):

Ainda ha muitos outros programas ja existentes ¢ em desenvolvimento para que
a analise dos dados fique cada vez mais acessivel e de facil entendimento pois sdo de

extrema importancia para o desenvolvimento das pesquisas (OLIVER et al., 2015).

4. CONSIDERACOES FINAIS

De acordo com o que foi abordado no trabalho, nota-se a importancia das
ciéncias 06micas. Os estudos de gendmica, transcriptomica, protedmica, metabolomicas,
ciéncias integradoras e todas as suas divisdes sdo fundamentais para estabelecer as
relacdes existentes na interpretagdo de exames, desenvolvimento de pesquisas para
diagnosticos de patologias e seus tratamentos, desenvolvimento de medicamentos e suas
toxicidades, pesquisas na parte agricola com plantas de resisténcias a patdogenos dentre

muitas outras outras aplicagdes importantes.

Desde sua criagdo, essas ciéncias foram se desenvolvendo e aprimorando,
levando inovagdes e facilidade para as areas que as utilizam. Se mostrando importante

para diversos objetivos.

Ainda assim, essa ciéncia se mostra nova ¢ com a necessidade de aprimoramento
pois ainda ha técnicas com pouco estudo sobre como utiliza-la tornando-a superficial
quando se quer estuda-la. Esse problema fica claro na parte da protedmica onde a

bibliografia sobre o que € e suas aplicagdes sdo escassas € com poucas informagoes.

J&4 na Gendmica, o estudo ¢ aprimorado fornecendo diversos dados e explicagdes
sobre a técnica e todas as suas subdivisdes. Por ser mais usada e servir como base para

as outras técnicas, a gendmica se mostra com maior importancia.
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Com tudo o que foi descrito, mostra a importancia desse estudo e
aprimoramento da técnica para entender as doencas a longo e a curto prazo como o
Sars-CoV, sendo sequenciado em 48 horas. Mesmo sendo uma ciéncia nova e
comecando suas aplicagdes na area médica a pouco tempo, com todas as tecnologias de

hoje, espera-se um melhor aproveitamento das técnicas com inovagdes e descobertas.
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