Aula 3 - Bancos de Dados Biologicos
Primarios: O Repositorio da Vida

Imagine que cada organismo vivo é um livro incrivelmente complexo, escrito em uma linguagem de apenas quatro
letras: A, T, C e G. Cada capitulo descreve uma funcao, uma caracteristica, uma historia evolutiva. Agora, imagine
gue cientistas do mundo todo estao "lendo" e transcrevendo milhdes desses livros simultaneamente, gerando um
volume de texto que supera todas as bibliotecas ja construidas pela humanidade.

A Grande Biblioteca da Vida

O Desafio A Solucao O Resultado

Onde guardariamos trilhoes de Repositorios digitais Ao final desta aula, vocé sera

paginas de informacao gigantescos - 0os bancos de capaz de navegar por esses

genética? Como encontrariamos dados biolégicos. Nao estamos bancos com confianca, extrair

a citacao certa em um livro falando de prateleiras informacdes vitais e

especifico no meio de toda essa empoeiradas, mas de arquivos compreender como eles formam

informacao? digitais avancados. a espinha dorsal da biologia
moderna.

Nossa jornada nos levara a conhecer os trés maiores "bibliotecarios" do mundo: o NCBI nos Estados Unidos, o EBI
na Europa e o DDBJ no Japao. Veremos como eles colaboram para que o conhecimento seja universal e acessivel.
Investigaremos os "formatos de catalogacao" que eles usam, como o detalhado GenBank e o minimalista FASTA,
para garantir que todos possam ler e usar as informacoes.

[J Prepare-se para abrir as portas do maior repositorio de conhecimento que a vida ja produziu.



Manuscritos Originais vs. Enciclopedias
O Mundo dos Bancos Primarios e Secundarios

Bancos de Dados Primarios

Sao como os arquivos de manuscritos originais. Eles
sao repositorios arquivisticos que armazenam dados
de sequéncias de DNA e proteinas exatamente como
foram submetidos pelos pesquisadores apos seus
experimentos.

e Foco na aceitacao dos dados brutos
e Disponibilizacdo para a comunidade cientifica

e Ponto de partida, fonte da verdade experimental

Bancos de Dados Secundarios

Sao as enciclopédias. Eles pegam os dados dos
bancos primarios e os processam, curam, anotam e
integram com outras fontes de informacao para criar
um conhecimento mais rico e contextualizado.

e Agrupam proteinas com funcao semelhante
e Fornecem resumos sobre familias de genes

e Criam conhecimento contextualizado

No universo da informacao biolégica, nem todos os bancos de dados sao criados da mesma forma. Pense em uma

pesquisa historica. Vocé pode comecar lendo uma enciclopédia, que resume e interpreta os eventos. Ou pode ir
direto a fonte: cartas, diarios, manuscritos originais. A enciclopédia € util, curada e facil de consultar, mas o

manuscrito original contém os dados brutos, a informacao em sua forma mais pura, com todas as nuances e

anotacoes do autor.

bioinformata competente.

Nesta aula, nosso foco sao os alicerces, 0s grandes arquivos primarios, pois sem eles, nenhuma analise ou
descoberta subsequente seria possivel. Compreender a origem dos dados € o primeiro passo para se tornar um



Os Titas da Informacao Genomica
Conhecendo o NCBI

Imagine um lugar que funciona como a Biblioteca do Congresso Americano, o Banco Central e os Arquivos

Nacionais, tudo em um sé lugar, mas para informacdes bioldgicas. Essa instituicao monumental existe e se chama
NCBI (National Center for Biotechnology Information), parte do National Institutes of Health (NIH) dos Estados

Unidos.
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Fundacao Missao Impacto

Fundado em 1988, o NCBI nao é
apenas um site; € um centro de
pesquisa e um repositorio de dados
que se tornou o ponto de partida
para milhdes de cientistas, médicos
e estudantes em todo o mundo.

Coletar e armazenar informacdes de
biologia molecular, torna-las
acessiveis para a comunidade
cientifica e desenvolver ferramentas
computacionais para analisar esses
dados.

Essa centralizacao resolve um
problema colossal: a fragmentacao
do conhecimento. Antes desses
grandes centros, os dados ficavam
espalhados em publicacdes, ou pior,
nos discos rigidos dos laboratorios.

A missao do NCBI € nobre e gigantesca: coletar e armazenar informacdes de biologia molecular, torna-las
acessiveis para a comunidade cientifica e desenvolver ferramentas computacionais para analisar esses dados.

Pense nele como o grande centralizador do conhecimento biologico.

[ Entender a estrutura do NCBI é como aprender a navegar em uma cidade global do conhecimento. O
principal "bairro" que exploraremos nesta cidade € o seu banco de dados de sequéncias de nucleotideos,

o famoso GenBank.



Sua Primeira Expedicao ao GenBank

Vocé esta em um laboratério e acaba de obter a sequéncia de um fragmento de DNA de uma planta com potencial
medicinal. A sequéncia se parece com "ATTCCG...". E agora? O que € isso? Um gene conhecido? Algo
completamente novo? E aqui que a teoria encontra a pratica.

g el

Sequéncia Obtida Busca no GenBank Registro Detalhado
Fragmento de DNA de planta Motor de busca especializado Dossié biologico completo com
medicinal: "ATTCCG..." com centenas de bilhdes de anotacoes e caracteristicas

bases de DNA

Sua primeira expedicao sera ao GenBank, o vasto arquivo de sequéncias de nucleotideos do NCBI, que contém
centenas de bilhdes de bases de DNA de milhdes de espécies. Navegar no GenBank € como usar um motor de
busca super especializado. Em vez de procurar por palavras-chave, vocé pode procurar por um nome de gene
(como "insulina humana"), o nome de um organismo, ou até mesmo usar sua propria sequéncia de DNA para
encontrar outras que se parecam com ela (uma técnica que veremos mais tarde, chamada BLAST).

O GenBank nao apenas armazena a sequéncia, mas também uma riqueza de informacdes associadas a ela,
conhecidas como anotacées. E um verdadeiro dossié biolégico para cada pedaco de DNA arquivado.




Decifrando um Registro GenBank
O Passaporte da Sequéncia

Abrir um registro do GenBank pela primeira vez pode ser intimidador. E um bloco de texto com uma estrutura rigida
e cheia de termos técnicos. A melhor maneira de entendé-lo é usar uma analogia: pense em um registro GenBank
como o passaporte de uma sequéncia de DNA. Ele contém todas as informacdes necessarias para identificar
aquela sequéncia de forma unica e contar sua historia.

LOCUS ACCESSION

Como o nome completo do portador do passaporte, O numero do passaporte em si— um identificador
um nome unico para o registro. alfanumérico estavel e unico que nunca muda.
DEFINITION ORGANISM

Uma breve descricao do que € a sequéncia. Detalha a linhagem taxonémica da espécie de onde

a sequéncia veio.

A primeira parte do arquivo, o cabecalho (header), € como a pagina de identificacdo do passaporte. Mesmo que o
nome (LOCUS) seja atualizado, o numero de acesso permanecera 0 mesmo, garantindo que vocé sempre possa
encontrar aquele registro exato. E por isso que em artigos cientificos, os pesquisadores sempre citam o nimero de
acesso das sequéncias que utilizaram.

() Entender essa secdo inicial € o primeiro passo para ndo se perder; € a sua ancora antes de mergulhar nos
detalhes mais profundos da biologia contida no registro.



As Historias Ocultas
A Secao de Features e a Sequeéncia

Se o cabecalho do registro GenBank é a pagina de identificacao do passaporte, a secao FEATURES
(Caracteristicas) € como os vistos e carimbos de viagem. Ela narra a jornada bioldgica da sequéncia, destacando
os "lugares" de interesse ao longo do caminho. Esta €, talvez, a parte mais rica e informativa de todo o registro,
pois € onde a biologia ganha vida.

Secao FEATURES 1

Funciona como um mapa detalhado
sobreposto a sequéncia de DNA. Indica as
coordenadas exatas de cada elemento 2

Feature GENE

Mostra em quais posicdes da sequéncia o

bioldgico relevante.

gene inteiro esta localizado.

Feature CDS 3

Aponta para a regiao exata que é traduzida em
uma proteina, marcando o inicio e o fim da

"receita". 4 Secao ORIGIN

Contém a sequéncia de nucleotideos em si -
as letras A, T, C e G. E o dado bruto, o
"territério" que foi mapeado.

Outras features podem indicar éxons, introns, promotores e outras regides regulatorias. Finalmente, chegamos a
secao ORIGIN, que contém a sequéncia de nucleotideos em si—as letras A, T, C e G.

Olhar apenas para a sequéncia € como olhar para um mapa de satélite sem nenhuma legenda ou nome de rua.
E a combinacéo da sequéncia bruta com as anotacdes ricas da secdo Features que transforma uma simples
cadeia de letras em conhecimento biolégico acionavel.




A Esséncia da Informacao
O Formato FASTA

Depois de navegar pela riqueza de detalhes de um registro GenBank, vocé pode se perguntar: e se eu precisar
apenas da sequéncia? Se o formato GenBank € um curriculo completo e detalhado, o formato FASTA é o cartao de
visita: direto, simples e com a informacao essencial.

Formato GenBank Formato FASTA

e Multi-campos estruturados e Duas partes: cabecalho (>) e sequéncia
e Sequéncia + Metadados ricos e Apenas sequéncia e identificador

e Armazenamento detalhado o Entrada para ferramentas de analise

e Alta complexidade e Baixa complexidade

O formato FASTA foi projetado para ser o mais simples possivel, tanto para leitura humana quanto para
processamento por programas de computador. Sua estrutura € minimalista e elegante. Um registro FASTA consiste
em apenas duas partes: uma linha de cabecalho (ou descricao) e a sequéncia em si.

[) Essa simplicidade é sua maior forca. Programas de alinhamento de sequéncias, busca em bancos de
dados e muitas outras ferramentas padrao da bioinformatica esperam receber os dados de entrada no
formato FASTA. E a lingua franca para a troca de sequéncias.



Cruzando o Oceano
O European Bioinformatics Institute (EBI)

A ciéncia é um esforco global, e a tarefa de arquivar o cédigo da vida é grande demais para uma unica instituicao.
Do outro lado do Atlantico, na Europa, temos o segundo titd da bioinformatica: o EBI (European Bioinformatics
Institute). Parte do EMBL (European Molecular Biology Laboratory), o EBI, localizado perto de Cambridge, no Reino
Unido, € o equivalente europeu do NCBI.

Missao Compartilhada Perspectiva Especialidades

Ele compartilha a mesma missao Internacional Particularmente forte em
fundamental de coletar, Projeto intergovernamental, protedmica (UniProt),
armazenar e disponibilizar apoiado por paises de toda a metabolémica e

dados bioldgicos. Europa e do mundo, conferindo quimioinformatica.

uma perspectiva internacional
unica.

Pense no NCBI e no EBI como duas enciclopédias mundiais gigantescas, publicadas por editoras diferentes, mas
gue colaboram intensamente para garantir que o conteudo principal seja 0 mesmo. Enquanto o NCBI é financiado
pelo governo dos EUA, o EBI é um projeto intergovernamental, apoiado por paises de toda a Europa e do mundo.

Para um bioinformata, conhecer tanto o NCBI quanto o EBI é como ser fluente em dois dialetos: amplia suas
capacidades e oferece diferentes ferramentas para resolver o mesmo problema.




EMBL-Bank

Um Rosto Familiar em um Novo Continente

Se vocé ja se sente confortavel com a ideia do GenBank, entender o principal banco de dados de sequéncias do
EBI sera muito facil. Ele se chama EMBL-Bank (ou apenas EMBL Nucleotide Sequence Database) e €, em esséncia,
0 gémeo europeu do GenBank.
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Dados Idénticos Compatibilidade Transferibilidade

Armazena 0s mesmos tipos de Os formatos dos registros, os O conhecimento adquirido ao
dados - sequéncias de DNA e RNA campos utilizados e a filosofia geral  aprender a usar um dos bancos é
com suas respectivas anotacdées —e de anotacao sao mantidos em diretamente transferivel para o
compartilha uma estrutura de sincronia com o GenBank. outro.

registro quase idéntica.

A razao para essa semelhanca nao € coincidéncia, mas sim um projeto deliberado. Desde o inicio, 0os pioneiros da
bioinformatica perceberam que a compatibilidade era crucial. Seria um desastre se os dados depositados na
Europa nao pudessem ser lidos ou compreendidos por pesquisadores que usam as ferramentas americanas, e
vice-versa.

Ao abrir um registro do EMBL-Bank, vocé encontrara 0s mesmos conceitos: um numero de acesso unico,
informacdes sobre o organismo, uma secao de features mapeando os elementos bioldgicos e a sequéncia bruta no
final. As etiquetas dos campos podem ter nomes ligeiramente diferentes (por exemplo, ID em vez de LOCUS), mas
a funcao € a mesma.



Uma Visao Panoramica com Ensembl
O Google Maps do Genoma

Agora que entendemos os arquivos de sequéncias (GenBank e EMBL), é hora de introduzir uma ferramenta
relacionada, mas com um propdsito diferente, que muitas vezes causa confusao: o Ensembl. Se o GenBank/EMBL é
um dicionario que lhe da a definicao detalhada de uma "palavra" (um gene), o Ensembl é o Google Maps do

genoma.

GenBank/EMBL Ensembl

Foca em um unico registro, como um dicionario que Mostra o genoma inteiro de uma espécie e onde cada
define uma "palavra" (gene) especifica com detalhes gene e outras caracteristicas estao localizadas, como
completos. um mapa completo.

O Ensembl é o que chamamos de um navegador de genoma (genome browser). Sua forca esta na integracao e na
visualizacao. Ele pega as sequéncias primarias do EMBL-Bank, monta-as para reconstruir os cromossomos inteiros
e, em seguida, sobrepde dezenas de camadas de informacao.
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Visualizacao Cromossomica Estrutura Génica Analise Comparativa

Vocé pode dar zoom em um Ver nao apenas sua estrutura de Comparacoes com genomas de
Cromossomo e encontrar um gene éxons e introns, mas também dados  outras espécies (biologia evolutiva
especifico. sobre sua regulacao. comparativa) e variacoes

populacionais (SNPs).

[JJ Estaé uma transicao crucial de uma visao "centrada no gene" para uma visao "centrada no genoma".
Ambas as visdes sao essenciais, e 0 Ensembl € uma das ferramentas mais poderosas para explorar o
contexto genémico.



O Guardiao do Oriente

DDBJ no Japao

Nossa turné global pelos repositérios da vida nao estaria completa sem uma parada na Asia. O terceiro pilar desta
infraestrutura mundial € o DDBJ (DNA Data Bank of Japan). Operado pelo Instituto Nacional de Genética em
Mishima, Japao, o DDBJ cumpre o mesmo papel fundamental que o NCBI e o EBI: coletar, anotar e disponibilizar

publicamente as sequéncias de DNA.

Fundacao

Iniciado em 1987, estabeleceu-se
como o principal centro de dados
de sequéncia para pesquisadores
no Japao e em outras partes da
Asia.

Resiliéncia
Cria uma rede robusta - se um
centro enfrentasse problemas, os

dados ainda estariam seguros nos
outros dois.

Ferramentas

Possui um portal para submissao
de dados, ferramentas de busca e
um formato de registro
compativel com os outros
centros.

Colaboracao

Garante que cientistas no Japao
possam colaborar
transparentemente com colegas
nos EUA e na Europa.

A existéncia do DDBJ é um testemunho da natureza distribuida e colaborativa da ciéncia moderna. Ter trés grandes
centros em diferentes continentes cria uma rede robusta e resiliente. Além disso, cada centro atende melhor as

necessidades e ao fuso horario de sua comunidade de pesquisadores local, oferecendo suporte e treinamento em

idiomas e contextos culturais apropriados.



A Alianca Sagrada

A Colaboracao Internacional do INSDC

Até agora, falamos do NCBI, EBI e DDBJ como entidades separadas, titds em seus respectivos continentes. Mas a
historia mais importante ndo é sobre sua independéncia, e sim sobre sua unido. Juntos, eles formam a INSDC

(International Nucleotide Sequence Database Collaboration), uma das colaboracdes cientificas mais antigas e bem-
sucedidas da histéria.

Principio Fundamental Sincronizacao 24h Espelhos Globais
Os dados sao compartilhados Quando um pesquisador Os trés bancos sao espelhos um
diariamente entre os trés submete uma sequéncia ao do outro, oferecendo acesso ao
centros, garantindo GenBank, dentro de 24 horas ela mesmo conjunto abrangente de
sincronizacao completa. aparece no EMBL-Bank e no dados.

DDBJ.

O principio fundamental do INSDC é simples e poderoso: os dados sao compartilhados diariamente. O resultado é
qgue os trés bancos de dados primarios sao, para todos os efeitos, espelhos um do outro em relacao ao seu
conteudo principal.

Esta sincronizacao diaria € a magica que torna a bioinformatica global possivel. Nao importa qual dos trés
portais vocé use para pesquisar uma sequéncia; vocé tera acesso a0 mesmo conjunto de dados abrangente,
que representa a totalidade do conhecimento de sequenciamento publico do mundo.

A analogia perfeita é a de trés caixas de correio globais interligadas: nao importa em qual caixa vocé deposite sua
carta, ela sera entregue e estara disponivel em todas as outras. Essa colaboracao silenciosa e eficiente é a base
sobre a qual quase toda a biologia molecular moderna foi construida.



Por Que Tudo Isso Importa?
O Impacto no Mundo Real

Passamos um tempo explorando a arquitetura digital que armazena a informacao da vida, mas por que isso € tao
crucial? Para um estudante ou um profissional, entender esses bancos de dados nao é um exercicio académico. E
a chave para resolver problemas do mundo real.
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Diagndstico de Doencas Resposta a Pandemias Melhoramento de Culturas
Geneticas Durante a COVID-19, cientistas Cada registro no GenBank tem o
Um médico pode sequenciar o DNA  sequenciaram o genoma do SARS- potencial de ser uma peca em um
de um paciente com uma doenca CoV-2 e depositaram no GenBank quebra-cabeca que pode melhorar
rara e comparar com a sequéncia de em tempo recorde, permitindo colheitas ou proteger o0 meio
referéncia do genoma humano desenvolvimento de testes ambiente.

armazenada no GenBank. Uma diagnosticos e vacinas em questao

unica diferenca em uma letra pode de dias.
revelar a causa da doenca.

Cada registro no GenBank tem o potencial de ser uma peca em um quebra-cabeca que pode salvar vidas, melhorar
colheitas ou proteger o meio ambiente. Essa pratica, antes restrita a centros de pesquisa avancados, esta se
tornando cada vez mais comum na medicina clinica, uma tendéncia para 2025 e alem.

(J A capacidade de rastrear as mutacoes do virus em tempo real, a medida que novas variantes surgiam,
dependia inteiramente do fluxo continuo de dados para esses repositdrios publicos. Eles se tornaram o
sistema nervoso central da resposta global a pandemia.



Um Cenario Pratico
Na Trilha de uma Mutacao

Vamos tornar isso ainda mais concreto. Imagine que vocé € um bioinformata trabalhando em um centro de
vigilancia epidemioldgica. Um novo surto de gripe em uma cidade esta se mostrando invulgarmente agressivo. A
equipe de campo coleta amostras, sequencia o genoma do virus da gripe e Ihe envia os arquivos em formato
FASTA. Sua missao: descobrir o que ha de diferente nesta nova cepa.
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Obtencao da Referéncia Alinhamento de Sequéncias

Vocé vai ao GenBank e baixa a sequéncia de referéncia  Usa uma ferramenta de alinhamento (como o BLAST)
para o virus da gripe daquela estacao. para comparar a sequéncia da nova cepa com a
sequéncia de referéncia.
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Identificacao de Diferencas Analise Bioldgica

O programa alinha as duas sequéncias e destaca as A literatura indica que mutagcoes nesta regiao podem
diferencas, mostrando uma mudanca especifica no aumentar a infectividade do virus, gerando uma
gene da Hemaglutinina. hipotese testavel.

Seu primeiro passo nao é olhar para as letras aleatoriamente. O resultado do alinhamento mostra uma mudanca em
um ponto especifico do gene que codifica a proteina Hemaglutinina, a "chave" que o virus usa para entrar em
nossas células.

Vocé acabou de passar de uma massa de dados brutos para uma hipotese biolégica testavel e acionavel. Sua
descoberta pode ajudar as autoridades de saude a tomar decisdes informadas sobre medidas de contencao e
tratamento. Este é o dia a dia do trabalho de um bioinformata.




O Diluvio de Dados

A Era do Sequenciamento de Nova Geracao (NGS)

A estrutura do INSDC foi criada em uma época em que sequenciar DNA era um processo lento e caro. Hoje,
vivemos uma realidade completamente diferente, impulsionada pelo Sequenciamento de Nova Geracao (NGS). As
tecnologias de NGS sdo como uma prensa de tipos moéveis para a gendmica; elas permitem sequenciar genomas
inteiros em questao de horas e a um custo que continua a cair drasticamente.

1000x 10000x 24h

Velocidade Reducao de Custo Tempo de Genoma
Aumento na velocidade de Diminui¢cao no custo por base Tempo necessario para sequenciar
sequenciamento comparado as sequenciada na ultima década um genoma humano completo

tecnologias anteriores

O resultado é um verdadeiro diluvio de dados. Se os bancos de dados primarios eram antes uma biblioteca que
recebia alguns livros valiosos por dia, hoje eles recebem o equivalente a bibliotecas inteiras a cada hora. Esse
volume exponencial de dados apresenta desafios e oportunidades imensas.

Desafios Oportunidades

e Armazenar petabytes de dados e Analisar diversidade genética sem precedentes
e Gerenciar informacdes de forma eficiente e Estudar ecossistemas microbianos inteiros

e Processar volumes exponenciais e Investigar populacdes humanas completas

Para lidar com os dados brutos gerados pelas maquinas de NGS, os bancos de dados primarios criaram arquivos
especializados, como o SRA (Sequence Read Archive). A tendéncia para 2025 é a integracao cada vez maior
desses dados brutos com analises na nuvem, permitindo que pesquisadores com menos recursos computacionais
locais ainda possam fazer grandes descobertas.



Além do Clique

Automatizando o Acesso com Python e R

Até agora, nossa exploracao dos bancos de dados foi manual, através de interfaces web. Isso é perfeito para
investigar um ou alguns genes. Mas 0 que acontece quando sua pesquisa envolve centenas ou milhares de
sequéncias? Clicar, copiar e colar se torna ndo apenas tedioso, mas impossivel.

0,0

La? ife 8
Acesso Manual Acesso Programatico Analise em Escala

Perfeito para 1-10 sequéncias. Essencial para 100-10.000 Scripts podem processar milhares
Interface web amigavel para sequéncias. APls permitem de registros automaticamente.
exploragao inicial. automacao completa.

A verdadeira forca da bioinformatica vem da automacao, e € ai que linguagens de programacao como Python e R

entram em cena. O NCBI e o EBI sabem que seus usuarios mais avancados precisam de acesso programatico. Por

isso, eles fornecem APIs (Interfaces de Programacao de Aplicativos) que permitem que scripts de computador
conversem diretamente com os bancos de dados.

Python R

A biblioteca Biopython é a ferramenta padrao para O projeto Bioconductor oferece um conjunto
essa tarefa, oferecendo funcdes simples para buscar e igualmente poderoso de pacotes para analise
analisar registros do GenBank. bioinformatica.

Aprender a usar essas ferramentas € 0 que eleva um biélogo do nivel de consumidor de dados para o de um

invisiveis a uma analise manual.

verdadeiro analista. E a habilidade que permite fazer perguntas em grande escala e extrair insights que seriam



O Desafio da Qualidade

Curadoria e o Papel do Machine Learning

Com milhdes de sequéncias sendo submetidas por dezenas de milhares de pesquisadores, como podemos

garantir a qualidade e a precisao das informacdes nos bancos de dados primarios? Esta € uma questao critica.

Filosofia Tradicional

Os bancos de dados primarios confiam que os
dados submetidos pelo pesquisador estao
corretos, mas empregam processos de
validacao.

Limitacoes do Volume

Com o diluvio de dados do NGS, a curadoria
puramente manual tornou-se insustentavel.

1

Curadoria Manual

Equipe de bidlogos e bioinformatas
especialistas revisam submissdes, verificam
consisténcia e ajudam a corrigir erros.

Solucao comIA

Modelos de Machine Learning estao sendo
treinados para reconhecer padrdes e
automatizar processos de validagao.

A filosofia dos bancos de dados primarios & ser um arquivo: eles confiam amplamente que os dados submetidos

pelo pesquisador estao corretos. No entanto, eles empregam processos de validacao e curadoria para manter um

padrao de qualidade.

|
éB} Predicao de Genes e
Modelos de ML podem
prever a localizacao de
genes em um novo genoma
com alta precisao,
automatizando a anotacao
inicial.

Deteccao de

8@] Colaboracao

Anomalias Humano-IA
Outros modelos sinalizam Essa colaboracao entre
submissdes anémalas ou inteligéncia humana e

com erros comuns,

automacao de ML é o futuro

direcionando a atencao dos da manutencao da

curadores humanos.

qualidade.



Construindo para o Futuro
Os Principios FAIR

No mundo moderno da ciéncia de dados, hd um movimento crescente para garantir que os dados nao sejam
apenas armazenados, mas que sejam verdadeiramente uteis e reutilizaveis pela comunidade. Essa ideia &
encapsulada nos Principios FAIR: os dados devem ser Findable (Encontraveis), Accessible (Acessiveis),
Interoperable (Interoperaveis) e Reusable (Reutilizaveis).

Findable Accessible
Encontraveis através de numeros de acesso Unicos Acessiveis - os dados sao publicos e podem ser
e persistentes que sao universalmente citados. baixados gratuitamente através de protocolos

padrao da internet.

Interoperable Reusable
Interoperaveis - uso de formatos padronizados Reutilizaveis - licencas abertas e anotacoes ricas
como GenBank e FASTA, garantindo permitem reanalise para novos propositos.

compatibilidade universal.

Embora esses principios tenham sido formalizados recentemente, os bancos de dados do INSDC sao, de muitas
maneiras, 0s precursores e exemplos brilhantes desses ideais.

Um genoma sequenciado para um estudo evolutivo pode ser reutilizado para encontrar novos genes de
resisténcia a antibioticos. A estrutura do INSDC, criada décadas atras, ja incorporava a esséncia dos principios
FAIR, e é por isso que ela permaneceu como uma infraestrutura tdo duradoura e fundamental para a biociéncia.




Horizontes em Expansao
O Futuro dos Repositorios de Dados

O que o futuro reserva para esses grandes repositorios da vida? A paisagem esta em constante evolucao,
impulsionada por novas tecnhologias e desafios cientificos.

3

s
@ Interfaces em Linguagem
Integracao Multi-Omica Natural
Mlgragao paraa Nuvem Integrar dados de |A permitird perguntas como:
O NCBI ja esta disponibilizando transcriptomica (RNA), "Mostre-me genes no
conjuntos de dados em protedmica (proteinas) e cromossomo 3 associados ao
plataformas como Amazon Web metabolémica (metabdlitos) cancer de pulmao que
Services e Google Cloud, para visao completa do interagem com a droga X".
permitindo analises préoximas funcionamento celular.

aos dados.

Uma das maiores tendéncias € a migracao para a computacao em nuvem. Manter data centers fisicos para
armazenar petabytes de dados é caro e complexo. Isso permite que os pesquisadores levem suas ferramentas de
analise até os dados, em vez de baixar enormes volumes de dados para seus computadores locais.

Outro horizonte ¢é a integracao de dados multi-6micos. A gendmica (DNA) é apenas o primeiro capitulo da historia.
A biologia de sistemas moderna busca integrar dados de transcriptémica (RNA), protedmica (proteinas) e
metabolémica (metabdlitos) para obter uma visdo completa do funcionamento de uma célula ou organismo.

[ Essa fusdo de biologia de dados e inteligéncia artificial é a fronteira para a qual estamos caminhando, e a
base sélida dos bancos de dados primarios € o que torna essa jornada possivel.



Consolidando o Conhecimento e Olhando

Adiante

Nesta aula, viajamos pelo mundo para visitar as maiores bibliotecas da vida. Vimos que por tras de simples

sequéncias de DNA existe uma infraestrutura global sofisticada, a colaboracao INSDC, que garante que o
conhecimento bioldgico seja um recurso publico e unificado.

Decifracao de Aplicacoes Reais Infraestrutura Global
Formatos Conectamos esses conceitos Compreendemos como NCBI,
Aprendemos a decifrar os a aplicacoes reais, desde o EBI e DDBJ colaboram para
"passaportes" das rastreamento de virus até o manter o maior repositério de
sequéncias no formato diagnéstico de doencgas. conhecimento biolégico da

GenBank e a apreciar a
simplicidade elegante do
formato FASTA.

Em Pratica
e Lembre-se que dados de variantes virais estao no
GenBank

e Sempre busque numeros de acesso para garantir
rastreabilidade

e Considere automatizar tarefas com Biopython

humanidade.

Préxima Etapa

A informacao do DNA é apenas a receita. A proxima
etapa é entender as moléculas que fazem o trabalho:
as proteinas.

() Proxima Aula: Aula 4 - Bancos de Dados de Proteinas e Estruturas

Mergulharemos no mundo do UniProt, o principal repositério de informacdes sobre proteinas, e

exploraremos como a estrutura tridimensional de uma proteina, armazenada em bancos como o PDB,

determina sua funcao.



Autoavaliacao
Questoes Objetivas

Questao 1

Um pesquisador acaba de sequenciar um novo
gene e deseja deposita-lo em um repositorio

publico para que outros cientistas possam acessa-

lo. Qual das seguintes colaboragdes garante que
sua submissao ao DDBJ no Japao tambéem estara
disponivel no NCBI e no EBI?

A) FAIR Principles Consortium

B) International Nucleotide Sequence Database
Collaboration (INSDC)

C) The Human Genome Project

D) World Health Organization (WHO)

Questao 3

Vocé quer visualizar a localizacdo do gene zmA-1
no cromossomo 4 do milho, observando genes
vizinhos. Qual ferramenta é mais adequada?

A) GenBank
B) BLAST
C) Ensembl
D) UniProt

Questao Discursiva

Questao 2

Um analista de bioinformatica precisa fornecer
sequéncias de 500 genes para um programa de
alinhamento multiplo. Qual formato é mais
apropriado?

A) Formato GenBank
B) Formato FASTA
C) Formato SRA

D) Formato PDB

Questao 4

Qual é a principal distincao entre um banco de
dados bioldgico primario e secundario?

A) Primarios contém DNA, secundarios proteinas

B) Primarios armazenam dados brutos, secundarios
dados curados

C) Primarios sao governamentais, secundarios
comerciais

D) Primarios usam FASTA, secundarios GenBank

Expligue brevemente, usando uma analogia, por que a secao "FEATURES" de um registro GenBank é crucial para
interpretar a informacao bioldgica de uma sequéncia de DNA, indo além do que a secao "ORIGIN" sozinha pode

oferecer.

Gabarito

Respostas: B, B, C, B

conhecimento.

Recursos Adicionais

Resposta Esperada (Discursiva): A secao "ORIGIN" fornece a sequéncia de DNA bruta, que € como ter um livro
escrito em um idioma desconhecido. A se¢cao "FEATURES" atua como um guia de tradu¢ao e um mapa,

anotando onde comecam e terminam as "frases" (genes), quais "palavras" sao as mais importantes (CDS/
éxons) e qual é a gramatica (regides regulatérias). Sem as "FEATURES", teriamos a informacao, mas nao o

e NCBI Educational Resources - Tutoriais e documentacao oficial

e EBI Train On-line - Cursos gratuitos do EBI

e "Bioinformatics and Functional Genomics" por Jonathan Pevsner - Livro-texto de referéncia

[)' NOTA IMPORTANTE: As informacodes técnicas e os links desta aula estdo atualizados até 2025. Consulte
sempre as fontes oficiais para verificar as interfaces e ferramentas mais recentes, pois elas evoluem

rapidamente.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/home/learn/
https://www.ebi.ac.uk/training/online/

