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Resumo 10.1

A�������������� desempenha um papel fundamental em diversas

áreas, principalmente, na área da saúde com destaque no ramo da

oncologia. Análises de grande quantidades de dados genômicos gerados

através de sequenciamento, estudo de interações de proteínas, auxiliando

com suas ferramentas no desenvolvimento de novas terapias na área

oncológica e na medicina identificando perfis genéticos. A bioinformática

ainda pode auxiliar no monitoramento da resposta ao tratamento por

meio de modelos de mineração de dados, no qual, vão encontrar padrões

para determinado tipo de câncer, além de desenvolver muitas outras

ferramentas nessa área. Atualmente existem diversos bancos de dados

com grande potencial de mineração de dados na área da oncologia, sendo

um aliado nos estudos genéticos e oncológicos.

10.1 Introdução

A tão conhecida bioinformática, é a área que utiliza conhecimentos biológicos,

estatísticos e matemáticos. A importância e destaque da Bioinformática começou

em virtude do Projeto Genoma, que foi um projeto com o objetivo de sequenciar

todo o genoma humano, mapeando e identificando todos os genes presentes no

DNA, fornecendo um mapa detalhado do código genético humano, permitindo

grandes avanços na ciência como entender melhor a estrutura e funcionamento

dos genes e suas interações com o corpo humano, e principalmente pelo grande

volume de dados que começou a existir e pela possibilidade de lidar com

o armazenamento dessas informações, auxiliando nas estatísticas, análises e

identificações [5].

Interdisciplinaridade e multifuncionalidade são palavras-chave na

bioinformática. Podemos ver as aplicações da bioinformática em diversas áreas,

como no agronegócio, junto a produção de alimentos e descobertas em relação

ao melhoramento genético vegetal [9]. Além disso, pode desempenhar papel

fundamental na indústria farmacêutica, auxiliando na descoberta de novas vias

84



metabólicas e farmacêuticas, junto da modelagem computacional [4]. O mundo

das possibilidades na bioinformática é gigantesco (Figura 10.1), desempenhando

um papel fundamental na área da saúde, principalmente, quando falamos da

área oncológica. Tendo isso em vista, a bioinformática é um campo vasto de

oportunidades dentre de seus ramos, auxiliando no desenvolvimento de novas

alternativas de ferramentas, tratamentos e padrões dentro da área da oncologia.

Figura 10.1: Aplicações da bioinformática e suas áreas de forma geral, ciências ômicas, filogenética,

alinhamento de sequências, modelagemmolecular, anotação funcional e predição de estruturas de

proteínas. Fonte: adaptado de [14].

10.2 A Bioinformática na Oncologia

O câncer abrange mais de 100 doenças diferentes que têm em comum

o crescimento desordenado de células cancerígenas que vai ocasionalmente

proporcionar a formação de tumores malignos. Segundo estimativas do Instituto

Nacional do Câncer (INCA) é esperado para o próximo triênio 2023-2025, mais de

700 mil novos casos de câncer no Brasil [15].
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As diversas ferramentas da bioinformática têm auxiliado consideravelmente

em busca de melhores tratamentos e análises na oncologia. Uma dessas

ferramentas é o Big Data, que veio para auxiliar na manipulação dos grandes

conjuntos de dados existentes hoje [11]. Dados esses que são extremamente

relevantes para extrair informações importantes e de interesse, auxiliando em

diagnósticos fazendo uma tomada de decisão mais assertiva, além de ajudar a

entender ainda mais os padrões de doença. Além disso, a bioinformática tem um

papel crucial nas pesquisas oncológicas atrelado à aprendizagem de máquina e

inteligência artificial, principalmente no descobrimento de alterações genéticas e

no desenvolvimento de novos fármacos e tratamentos mais racionais.

O câncer é caracterizado por função proteica e padrões de transcrição

alterados, que são consequência demutações somáticas e alterações epigenéticas,

garantindo vantagem no crescimento de tumores, dessa forma existem diversas

ferramentas da bioinformática que podem auxiliar na pesquisa contra o câncer e

podemos citar algumas delas:

10.2.1 Análise de expressão gênica:

Um grande aliado na análise de expressão gênica é o Sequenciamento de Nova

Geração (NGS), no qual, permite a leitura simultânea de milhões de fragmentos

de DNA ou RNA, ocasionando uma abordagem de alto rendimento e mais

econômico para análises de sequências genômicas e transcricionais. Ao realizar

o sequenciamento de RNA (RNA-Seq), que é uma aplicação específica do (NGS), é

possível analisar o transcriptomademaneira abrangente e detalhada, que no qual,

transcriptoma é o conjunto de moléculas de RNA transcritas a partir do material

genético de um organismo [1]. O estudo do transcriptoma é fundamental, pois

esclarece sobre os componentes e elementos funcionais do genoma [19].

Na análise da expressão gênica é possível identificar quais genes, por exemplo,

estão inativos ou ativos em células cancerígenas, analisando dados de expressão

gênica é possível extrair essas informações, além de identificar assinaturas

genéticas distintas de diferentes tipos de câncer [2]. Assim, o NGS permite que

quande quantidade de dados sejam sequenciados, evidenciando a importância do

Big Data e a mineração de dados na bioinformática.
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Algumas etapas envolvidas nesse processamento são:

• Pré-processamento dos dados, no qual, os dados brutos do sequenciamento

de RNA são processados.

• Análise diferencial da expressão gênica que compara os níveis de expressão

entre diferentes grupos de amostras com o intuito de identificar genes que

apresentam alterações significativas na expressão.

• Análise funcional, quando os genes diferencialmente expressos são

submetidos a análises funcionais para entender os processos biológicos

afetados pelo mesmo.

10.2.2 Análises em proteômica:

A proteômica estuda as interações e funções de um grupo de proteínas ou de

uma proteína em uma célula. Os dados proteômicos são úteis na classificação

de células e tecidos em diferentes estágios da doença e na compreensão dos

diferentes mecanismos biológicos envolvidos. A bioinformática permite o

processamento dos dados e identificação das proteínas após serem feitas as

técnicas experimentais de proteômica, como, por exemplo, a espectrometria de

massa. Esse processamento se dá principalmente através da análise quantitativa

da expressão proteica e na anotação funcional das proteínas identificadas.

Podendo assim, auxiliar na descoberta e identificação de alvos terapêuticos

através da compreensão das funções e interações dessas proteínas no câncer.

Assim, a onco proteômica visa estudar a interação das proteínas em uma célula

cancerosa por tecnologia proteômica, sendo uma área promissora que se utiliza

de biomarcadores tumorais para diagnóstico precoce [16].

10.2.3 Predição e Mineração de Dados:

Com base em dados genéticos e moleculares de pacientes é possível se utilizar

de modelos computacionais que vão ajudar na predição a partir dos dados

favorecendo uma melhor tomada de decisão no diagnóstico médico. Assim, a

mineração de dados que é uma ferramenta importante que envolve modelos

estatísticos desempenha papel fundamental ajudando a encontrar padrões
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na doença, padrões esses que podem ser fundamentais para ajudar tanto

no diagnóstico médico como no prognóstico, se tornando uma ferramenta

promissora em virtude do seu alto desempenho [7].

10.3 Por que os bancos de dados são importantes na

oncologia?

Os bancos de dados tiveram sua origem por volta de 1960 e são uma forma

de organização de informações importantes armazenadas em um sistema de

computador, com grande potencial nas pesquisas de diversas áreas [13]. Com

o aumento da produção de dados de pesquisas nos últimos anos, os bancos de

dados clínicos e genéticos desempenham um papel fundamental na pesquisa,

principalmente na oncologia, tendo em vista, que eles têm o potencial de oferecer

informações valiosas, auxiliando em novas pesquisas, diagnósticos, tratamentos,

predição e prognóstico do câncer. Além das vantagens citadas, podemos

acrescentar outras, como, por exemplo:

Organização e armazenamento dos dados clínicos: Os banco de dados

clínicos contém informações clínicas extremamente importantes como o

estadiamento do tumor, histórico familiar do câncer, tratamentos anteriores,

Classificação de Tumores Malignos (TNM) e dados demográficos, oriundos de

diversos centros médicos e instituições. Essas e muitas outras informações

são extremamente valiosas aos pesquisadores e profissionais da saúde, ao

ampliarem o conhecimento científico em pesquisas de evolução do câncer e

novos tratamentos.

Epidemiológica: Através dos bancos de dados é possível realizar amplos

estudos epidemiológicos sobre o câncer. Com as análises de dados provenientes

de bancos de dados confiáveis é possível identificar padrões de prevalência e

incidência da doença, correlacionando até mesmo, com a mineração de dados

citada anteriormente. Estudar e entender a epidemiologia do câncer é uma

questão de saúde pública, pois essas informações podem embasar novas políticas
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públicas mais efetivas, direcionar recursos e novas medidas preventivas para a

doença.

Inteligência artificial e Aprendizagem de máquinas: Os dados disponíveis

nos bancos de dados tem potencial valioso de treinamento de algoritmos de

aprendizado de máquina e inteligência artificial que podem ser utilizados para

aplicar emmodelos preditivos podendo achar padrões e descobertas namedicina

de precisão [6].

Existem diversas bases de dados com grande potencial na área de oncologia

como os bancos de dados clínicos (Figura 10.2) e os bancos de dados genômicos

(Figura 10.3):

Figura 10.2: Bancos de dados clínicos. Fonte: [8; 17-18].

Registro Hospitalar de Câncer (RHC): É uma fonte de informações que

se encontra instalada em diversos hospitais e instituições oncológicas, sejam

públicas ou privadas. O RHC do Banco de Dados do Instituto Nacional do

Câncer (INCA) do Brasil, implementado em 1983, é o registro mais antigo

do Brasil [10]. Os RHC coletam informações de todos os pacientes com
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diagnóstico de câncer confirmado e contém dados clínicos com informações

importantes como, estadiamento do tumor, historio familiar do câncer, histórico

de consumo de bebidas alcoólicas, sexo, localização, tratamentos anteriores e

outros. Essas informações desempenham um papel fundamental ao subsidiar

estudos prognósticos e de sobrevida de pacientes oncológicos. Alémdisso, é válido

ressaltar que os pacientes têm sua integridade mantida, tendo em vista, que os

pacientes não são identificados.

The Cancer Genome Atlas (TCGA): É uma base de dados internacional que

disponibiliza dados que visam mapear as alterações genéticas, como mutações,

nos vários tipos de câncer, além de disponibilizar dados genômicos e clínicos

assim como oGDC. Apenas na última década, o TCGA conseguiu gerarmais de 2,5

petabytes de dados genômicos, epigenômicos, transcriptômicos e proteômicos de

cânceres [3]. Alémdisso, permite realizar análisesdos conjuntosdedadosde forma

integrada.

Database of Genotypes and Phenotypes (dbGaP): É um repositório de dados

do National Institutes of Health (NIH) dos Estados Unidos que contém dados

genômicos e informações clínicas de diversas doenças, incluindo o câncer. E

possui informações produzidas por diversos estudos que investigaram a interação

de genótipo e fenótipo. Também incluem dados moleculares, imagens médicas

e outras informações gerais sobre o estudo e documentos, como protocolos de

pesquisa [18]. Essas informações são de extrema importância para diversas novas

pesquisas na área genômica.

Genomic Data Commons (GDC): É uma base de dados internacional que

compartilha dados genômicos e informações importantes como dados clínicos e

genéticos, auxiliando nos avanços das pesquisas de caráter oncológico.

Cancer Cell Line Encyclopedia (CCLE): É um banco de dados que apresenta

informações referentes às linhagens das células tumorais, gerando dados de 1000

linhagens celulares de diferentes tecidos [12]. Além disso, o CCLE possui uma

ferramenta de visualização de dados intitulada CLiFF.
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Figura 10.3: Bancos de dados genômicos. Fonte: autoria própria.

Saiba mais 10.1

Este artigo está disponível em https://bioinfo.com.br/bioinformatica-na-luta-contra-o-

cancer-os-bancos-de-dados-na-pesquisa-oncologica/
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