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F) DETALHAMENTO DO PROJETO 
 

  RESUMO 
A utilização da biologia computacional (bioinformática) para a análise 

de dados biológicos é de suma importância para o sucesso dos projetos de 

pesquisa em genômica, independentemente do organismo investigado. Como 

um dos primeiros exemplos de sua aplicação no Brasil, pode-se citar o 

projeto de sequenciamento completo da bactéria Xylella fastidios 

(sequenciamento realizado empregando a metodologia de Sanger), que 

através da bioinformática possibilitou a criação de softwares para análise dos 

dados e integração entre os cerca de 200 pesquisadores de 34 centros de 

pesquisa brasileiros. Desde a conclusão deste projeto, novas tecnologias de 

sequenciamento surgiram possibilitando estudos mais completos de 

organismos, os mais diversos. Biologia Computacional de alta performance e, 

ao mesmo tempo, estável e consequentemente a verdadeira independência 

dos nossos grupos de pesquisa (quanto a recursos computacionais) para 

processamento de grande volume de dados. Este projeto apresenta um 

caráter, prioritariamente, multidisciplinar que tem como desafio mitigar as 

desigualdades intraregionais, principalmente em uma região como a 

Amazônia, formar recursos humanos com visão integrada das diferentes 

áreas e fortalecer áreas de investigação da fronteira do conhecimento. O 

desenvolvimento da presente REDE DE PESQUISA solidificará ainda mais a 

competência na área de Bioinformática, com o auxilio de grupos de 

pesquisadores que trabalham de forma translacional dentro do tema geral 

estabelecido aqui: Genômica Populacional Humana.  Nossa maior 



perspectiva ao final do projeto é que se tenha criado um grupo solido de 

pesquisadores da área de bioinformática, com ênfase especial na análise do 

genoma humano, especialmente centrados na identificação de variações que 

podem ter relevância médica e antropológica.  
 

 
I. JUSTIFICATIVA 

A utilização de bioinformática para a análise de dados biológicos é de 

suma importância para o sucesso dos projetos de pesquisa em genômica, 

independentemente do organismo investigado. Como um dos primeiros 

exemplos de sua aplicação no Brasil, pode-se citar o projeto de 

sequenciamento completo da bactéria Xylella fastidios (sequenciamento 

realizado empregando a metodologia de Sanger), que através da 

bioinformática possibilitou a criação de softwares para análise dos dados e 

integração entre os cerca de 200 pesquisadores de 34 centros de pesquisa 

brasileiros. Desde a conclusão deste projeto, novas tecnologias de 

sequenciamento surgiram possibilitando estudos mais completos de 

organismos, os mais diversos. 

A partir de 2005 ocorreu a revolução dos métodos de sequenciamento 

de DNA, com o surgimento dos primeiros sequenciadores de nova geração 

como 454 FLX, SOliD, Illumina e Ion Torrent, capazes de gerar volume  ainda 

maior de dados. Todo este avanço tecnológico representou um ganho para 

estudos científicos, com a redução do tempo para aquisição dos dados e do 

custo do sequenciamento, além do aumento da capacidade de geração de 

dados genômicos estruturais e funcionais. 

A enorme capacidade de gerar novos e importantes dados científicos 

trouxe consigo novos desafios, principalmente no que diz respeito à 

capacidade dos laboratórios de processar esta enorme quantidade de dados. 

Para permitir este processamento é necessário montar uma grande 

infraestrutura computacional, capaz de suportar todos os recursos de 

bioinformática, principalmente quando se trata de projetos relacionados ao 

sequenciamento genômico completo de organismos eucariotos, que pode 

chegar a casa de 109 pares de nucleotídeos sequenciados, por organismo. 



O Programa de Pós Graduação em Genética e Biologia Molecular da 

UFPA (PPGBM), em parceria com outros programas de pós-graduação da 

mesma instituição, como o Programa de Oncologia e Ciências Médicas 

(PPOCM), o Programa de Pós-Graduação em Biotecnologia (PPBIOTEC) e o 

Programa de Pós-Graduação em Engenharia Elétrica, desenvolvem 

pesquisas que tem como base a análise do genoma completo de organismos 

eucariotos e, principalmente, de micro-organismos. Dos nossos laboratórios 

já foram sequenciadas mais de 20 espécies de bactérias e o grupo de 

pesquisas do ICB onde as bactérias são sequenciadas, faz parte do grupo 

brasileiro que mais deposita genomas procariotos no NCBI em toda América 

Latina.  

No que se refere a investigação de eucariotos, um dos nossos grupos 

de pesquisas teve aprovado, recentemente, um projeto pelo 

SISBIOTA/CNPq, com parcerias nacionais e internacionais para o estudo 

genômico completo de aves brasileiras (do papagaio, do beija-flor e do 

sabiá). No que se refere à investigação em populações humanas, nossos 

grupos de pesquisas realizaram o primeiro estudo mundial do mirnoma 

completo em tecido gástrico humano sadio (já publicado na revista Plos One - 

ver currículos dos pesquisadores) e em tecido com câncer gástrico (dois 

trabalhos submetidos à publicação). Mais ainda, esses grupos de pesquisas 

em humanos da UFPA, em parceria com outros grupos brasileiros (UFRN e 

USP), estão processando as análises relativas ao sequenciamento completo 

do genoma de um ameríndio e no momento estão organizando o 

sequenciamento de outros nove indivíduos pertencentes a populações 

tradicionais da Amazônia. 

Em função do aumento da quantidade de informações genéticas 

geradas por estas novas plataformas de sequenciamento, faz-se necessário 

o uso de tecnologias de ponta que permitam realizar análises de biologia 

computacional complexas, capazes de retirar informações relevantes, do 

ponto de vista científico, de todo o material produzido em laboratório; 

desenvolver ferramentas de análises computacionais; realizar missões 

acadêmicas; formar recursos humanos para atuarem em uma área de 

fronteira como a biologia computacional, em uma região como a Amazônia 

que congrega uma das maiores biodiversidades inclusive de populações 



tradicionais humanas (ameríndios, quilombolas, ribeirinhos e outros). É 

importante lembrar que a bioinformática ou biologia computacional foi 

considerada uma linha estratégica a ser desenvolvida no país, na penúltima 

reunião da CAPES para a área de Ciências Biológicas I, realizada no mês de 

novembro de 2011. 

Nós temos a clareza de que todos esses projetos de grande porte (do 

ponto de vista da informação gerada), desenvolvidos pelo PPGBM, em 

colaboração com outros pesquisadores de outros programas só podem ser 

levados a termo, se possuirmos, entre outros quesitos importantes: i) pessoal 

altamente qualificado na área de biologia computacional, genética, genômica, 

transcriptoma; ii) equipamentos de última geração, para o sequenciamento 

completo dos genomas; iii) capacidade computacional instalada, para o 

processamento, análise e armazenamento dos dados. 

Do ponto de vista da qualificação do pessoal docente e da perspectiva 

de formação de recursos humanos (mestres e doutores), a capacidade do 

grupo de pesquisadores do PPGBM, que lidera este projeto, é inegável. De 

forma muito resumida, o que pode ser confirmado no Currículo Lattes dos 

pesquisadores, entre os quinze docentes que compõem o Núcleo 

Permanente do PPGBM, treze (86%) são bolsistas de produtividade do 

CNPQ. Usando outro critério de avaliação de docentes, comumente 

empregado pela CAPES, é possível confirmar que dentre esses docentes, 

pelo menos treze (86%), produziram artigos que somam mais de 800 pontos, 

(pela metodologia Qualis CAPES) no triênio entre 2010 e 2013. Mais ainda, 

do ponto de vista da formação de recursos humanos o PPGBM mantém 

atualmente, mais de 108 alunos de Mestrado e de 81 de Doutorado, muitos 

deles empregando metodologias de bioinformática. 

 Do ponto de vista dos equipamentos de última geração, importantes 

para o sequenciamento de genomas, é possível afirmar que temos todos os 

equipamentos necessários para produzir essas análises laboratoriais de 

grande porte. Um dos grupos de pesquisas do PPGBM adquiriu, por meio de 

diferentes projetos de pesquisa, uma plataforma de sequenciamento de nova 

geração (SOLID versão3 Plus - Sequencing by Oligo Ligation Detection). A 

plataforma foi, recentemente, aumentada pela compra de novos 

equipamentos ainda mais modernos, que incluem o sequenciador SOLiD 



5500 e quatro ION Torrents, todos desenvolvidos pela Life Technologies. 

Neste tempo, o grupo em questão tem auxiliado outros grupos de pesquisa a 

realizar o sequenciamento de organismos de seus interesses, o que permitiu 

um acúmulo de dados invejáveis para as nossas análises, assim como para o 

aprendizado em biologia computacional. 

 Do ponto de vista da qualificação de recursos humanos para a área de 

bioinformática é importante historiar um pouco do esforço que o PPGBM tem 

realizado para capacitar pessoal, nesta área do conhecimento (ainda 

incipiente em todo o Brasil). No ano de 2008 nosso programa de pós-

graduação lançou a primeira turma de Mestrado e Doutorado em 

Bioinformática, a fim de suprir as necessidades dos diferentes grupos de 

pesquisas da UFPA. Este movimento só foi possível por meio do 

financiamento de dois projetos aprovados pelo edital PROCAD-NF nos anos 

de 2007 e 2008.  

Adicionalmente, para atender a demanda que a nova área de 

concentração exigia, o PPGM se associou com grupos de pesquisas de 

outras instituições brasileiras (em especial a Universidade Federal de Minas 

Gerais e a Universidade de São Paulo - Ribeirão Preto). Devido a maior 

experiência dos pesquisadores dessas instituições na área de bioinformática, 

professores eram convidados para ministrar aulas no curso e nossos alunos 

eram estimulados a estagiar naquelas instituições, no decorrer de seus 

cursos de Mestrado e Doutorado. E ainda mais, estimulamos o estágio 

nessas mesmas IES de alunos em nível de graduação, dos quais muitos 

atualmente são alunos de Mestrado formados ou em processo de formação. 

 Nós acreditamos que tivemos sucesso na implementação da 

Bioinformática com o trabalho desenvolvido, mas ainda necessitamos 

agregar e adensar mais conhecimento em áreas da genômica populacional 
humana. Atualmente, diversos alunos da primeira turma especial do 

Mestrado já concluíram seus cursos e vários destes estão realizando o 

Doutorado na área da bioinformática, em diferentes lugares do Brasil, 

inclusive na UFPA. Entre os alunos da primeira turma, dois deles agora 

doutores foram absorvidos (no ano de 2012) como docente do curso de 

graduação em bacharelado em biotecnologia oferecido pela UFPA. 



No momento, nossos maiores gargalos, que tem truncado o pleno 

desenvolvimento e adensamento da área em questão são: i) capacidade 

computacional estrutural instalada, que é muito inferior a nossa capacidade 

de gerar novos dados laboratoriais;  ii) desenvolvimento de softwares e 

ferramentas facilitadores das análises; iii) a formação de recursos humanos 

que apresentem uma visão integrada das distintas áreas das ciências 

biológicas e das  ciências exatas e naturais.  

Nós entendemos que somente ao construirmos uma estrutura 

integrada e translacional deste conhecimento é que será possível obter uma 

Biologia Computacional de alta performance e, ao mesmo tempo, estável e 

consequentemente a verdadeira independência dos nossos grupos de 

pesquisa (quanto a recursos computacionais) para processamento de grande 

volume de dados. Uma estrutura sólida de bioinformática (recursos humanos 

e equipamentos) tornará os grupos de pesquisa envolvidos, o PPGBM, o 

PPBIOTEC, PPOCM, PPGEE e a Universidade Federal do Rio Grande do 

Norte muito mais competitivos e eficientes, nas linhas de pesquisas já 

existentes e nas novas que podem ser criadas. 

Este projeto apresenta um caráter, prioritariamente, multidisciplinar 

que tem como desafio mitigar as desigualdades intraregionais, principalmente 

em uma região como a Amazônia, formar recursos humanos com visão 

integrada das diferentes áreas e fortalecer áreas de investigação da fronteira 

do conhecimento. 

 O fortalecimento da Bioinformática está diretamente relacionado a 

construção de parcerias, assim como do intercâmbio do conhecimento entre 

a comunidade acadêmica nacional e internacional, realizado de forma 

interdisciplinar.  

 O desenvolvimento da presente REDE DE PESQUISA solidificará 

ainda mais a competência na área de Bioinformática, com o auxilio de grupos 

de pesquisadores (das áreas de Engenharia da Computação e da Genética e 

Biotecnologia da UFPA e da área de Bioinformática, Instituto do Cérebro da 

UFRN), que trabalham de forma translacional dentro do tema geral 

estabelecido aqui: Genômica Populacional Humana. Para tal propomos três 

equipes com seus subprojetos, cada um, desenvolvido por uma equipe 

interdisciplinar.  



 
 

 
EQUIPE 1 – Genômica Populacional Humana 
 

Subprojeto 1. IDENTIFICAÇÃO DO VARIOMA A PARTIR DO 
SEQUENCIAMENTO DE LARGA ESCALA DE GENOMAS DE 
POPULAÇÕES TRADICIONAIS DA AMAZÔNIA. 

 
Introdução 
O advento das tecnologias de sequenciamento de nova geração 

(NGS), como Solexa (Illumina) [1], 454 (Roche) [2] e SOLiD (Life 

Technologies) [3], entre outras, permitiram o acesso a vasta quantidade de 

informações contidas nos genomas de diversos organismos. Nos últimos 

anos, dois grandes projetos HapMap [4] e 1,000 Genome Project [5] e outras 

iniciativas pontuais [6-14] têm se dedicado a documentar a variabilidade 

genética presente no genoma humano de diferentes grupos étnicos e 

geográficos. Estas informações têm contribuído em estudos de associação, 

no controle de subestruturação populacional e na melhor compreensão da 

variabilidade genética individual e populacional. 

A América foi o último continente a ser ocupado por distintos grupos 

humanos. O modelo mais aceito para a ocupação de populações tradicionais 

ameríndias está baseado em evidências antropológicas, arqueológicas e 

genéticas [15-22]. Este propõe que a rota migratória mais representativa de 

nativos americanos teria origem no leste da Ásia, entre 20 a 30 mil anos atrás 

(kya), e se expandido no continente Americano no sentido Norte-Sul [19]. 

Apesar do extenso número de publicações sobre a ocupação do continente 

americano [19,20,23,24], muitas questões ainda permanecem sem respostas. 

De igual forma, muito pouco se sabe sobre a diversidade genômica completa 

dos outros grupos populacionais tradicionais que habitam a Amazônia. 

Portanto, a variabilidade genética individual e/ou populacional, como a obtida 

através do sequenciamento de genoma completo (WGS), pode auxiliar na 

resolução de muitas destas questões. 



Na literatura é possível identificar pelo menos 15 WGS totalmente 

anotados de indivíduos de populações dos continentes europeu [8], asiático 

[6,7,11,13-15], oceânico [12] e africano [9], mas nenhum representante nativo 

americano.  

 
Objetivos 
Contribuir com a compreensão da variabilidade genética das 

populações tradicionais, por meio do sequenciamento completo do genoma 

de 12 indivíduos de populações tradicionais da Amazônia. 

 

Objetivos Específicos 

• Identificar as mutações e/ou polimorfismos do tipo SNP (Single 

Nucleotide Polimorphism) e INDEL (Insertion/Deletion) ainda não 

descritos na literatura e base de dados; 

• Comparar os resultados obtidos ao de outros representantes de 

diferentes regiões geográficas do mundo (projetos HapMAP e 1,000 

Genomes). 

• Identificar mutações que possam ter importância médica de forma a 

permitir validadar essa informação em amostras mais amplas da 

população. 

 

Metodologia 
Para o desenvolvimento do trabalho proposto, inicialmente será obtido 

a amostra de sangue de 10 indivíduos saudáveis de populações tradicionais 

da Amazônia. Todos os procedimentos seguirão as normas éticas 

estabelecidas pelo CONEP e as declarações de Helsink.  

As amostras de DNA serão obtidas a partir de sangue periférico e em 

seguida preparado bibliotecas de fragmentos que serão aplicados na 

plataforma de sequenciamento da Life Biossystems SOLiD v.3 plus. O 

sequenciamento será feito de forma a obtermos uma cobertura de |+/- 40 

vezes que serão alinhados ao genoma humano (3,1 Gpb). Esperamos cobrir 

a maior parte da extensão do genoma humano, com o menor erro por par de 

base sequenciado. O alinhamento servirá de base para chamada de 



polimorfismos dos tipos SNP e INDEL e a identificação potencialmente de 

novos SNPs de qualidade.  

A representatividade da amostra como membro de populações 

tradicionais sulameríndias será confirmada pela análise genômica das 

linhagens materna, paterna e autossômica. As análises autossômicas serão 

empregadas para distinguir as amostras investigadas de outras populações 

continentais.  

 
Resultados Esperados 
Ao término do projeto, espera-se demonstrar a variabilidade genética 

ainda a ser descoberta em populações humanas e colaborar com a 

compreensão da variabilidade presente nas populações sulameríndias e 

quilombolas da amazôniacom, além do entendimento sobre prováveis 

mecanismos de adoecimento destas populações. 
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EQUIPE 2 –  Inteligência Computacional  
 

Subprojeto 1. APLICAÇÃO DE INTELIGÊNCIA COMPUTACIONAL E 
SUPORTE À DECISÃO PARA DESCOBERTA DE PADRÕES 
BIOLÓGICOS 

 

Introdução 
Os constantes avanços tecnológicos na área de sequenciamento 

genético, particularmente no que refere à classe Hight-Throughput 

Sequencing, fizeram com que a quantidade de estudos em Biologia 

Computacional (Bioinformática) obtivesse um crescimento exponencial, como 

mostram dados do National Center for Biotechnology Information - NCBI.  

Estas tecnologias e plataformas emergentes promovem o 

sequenciamento de DNA, sendo capazes de gerar informação sobre milhões 

de pares de bases em uma única corrida. Por sua vez, a leitura e 

interpretação de grande quantidade de dados requer auxílio computacional 

para que sejam realizadas as análises necessárias, a fim de se identificar e 

validar àquelas informações biologicamente úteis. 

A análise de dados de plataformas biotecnológicas de alto 

desempenho deve ser baseada na integração do domínio de ferramentas 

sofisticadas e em conceitos de estatística e de bioinformática, assim como 

uma compreensão detalhada das questões biológicas e clínicas a resolver. 

Diversos projetos aplicaram estas ferramentas para análise e estudo de 

problemas específicos e produziram grande volume de dados disponível para 

acesso público (HapMap, 1000 Genomes, Encode REF). 

Em função da premência em extrair informações de grande 

quantitativo de dados, em intervalo menor de tempo, que esta proposta 

remete à subárea de inteligência computacional conhecida como Extração de 

Conhecimento de Base de Dados (Knowledge Discovery in Database - KDD). 

O KDD desponta como uma tecnologia capaz de cooperar amplamente na 



busca do conhecimento embutido nos dados, consistindo em uma 

combinação de métodos e ferramentas de estatística, inteligência 

computacional, visualização e banco de dados para encontrar padrões e 

regularidades nos dados. 

 

Objetivo 
O objetivo que este projeto propõe é uma abordagem altamente 

multidisciplinar, envolvendo bioinformática, modelagem matemática e 

inteligência computacional para  desenvolver e aplicar nas análises dos 

dados disponíveis dos diversos projetos genômicos (HapMap, 1000 

Genomes, Encode REF) e os produzidos pelos grupos envolvidos no projeto. 

 
Metodologia 
A extração de conhecimento a partir de dados a ser aplicada é 

englobada pelos seguintes passos: seleção; preparação/pré-processamento 

dos dados; mineração de dados (data mining); e avaliação do conhecimento 

extraído, via observação, análise e consolidação dos resultados, e utilização 

do conhecimento extraído nas decisões. 

Seguindo estas premissas, direcionadas às análises biológicas, temos 

que as principais áreas da computação se veem aplicadas: aplicação de 

algoritmos inteligentes para as análises de padrões no processo de 

mineração de dados, seguindo as principais tarefas de aprendizado de 

máquina, classificação, clusterização, correlação e análise de cenários; 

modelagem de banco de dados para preparação e pré-processamento, 

analogamente também possibilitando a criação/integração de banco de 

dados biológicos heterogêneos; análise e programação paralela para 

otimização de processamento e/ou modelos computacionais; assim como o 

uso de tecnologias emergentes e computacionalmente transversais, como o 

uso de Big Data para armazenar e processar dados e a aplicação de 

algoritmos híbridos via MapReduce para análise de dados. 

Pretende-se, portanto, desenvolver e aplicar diversas técnicas de 

inteligência computacional e mineração de dados para analisar os dados 



disponíveis dos diversos projetos genômicos (HapMap, 1000 Genomes, 

Encode REF) e os  produzidos pelos grupos envolvidos no projeto. 

Resultados Esperados 
Ao término do projeto, espera-se desenvolver, modelos de inteligência 

computacional e suporte à decisão para identificar padrões de importância 

biológica, conservados ou associados a cenários importantes. 
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Subprojeto 2. VARIABILDADE GENÉTICA DE SITIOS DE LIGAÇÃO DE 
FATORES DE TRANSCRIÇÃO EM HUMANOS.  

 
Introdução 
A regulação gênica nos organismos eucarióticos é formada por 

interações complexas entre o DNA e proteínas que atuam como fatores de 



transcrição (Lemon, 2000; Whitfield et al., 2012). Estes fatores são capazes 

de estimular ou inibir o processo de transcrição, ao se ligar aos seus sítios 

específicos (Lemon, 2000). Os fatores de transcrição são importantes 

elementos da regulação pré-transcricional. A RNA polimerase só é capaz de 

desempenhar sua função quando ativada por determinados fatores de 

transcrição. Tal tipo de regulação atua também no desenvolvimento do 

organismo (Stern, 2000), na expressão diferencial de genes (Lemon, 2000; 

Whitfield et al., 2012) e manutenção da saúde (Cam; Dynlacht, 2003; 

Connolly; Stearns, 2013; Lee; Koh; Kim, 2013; Reimer et al., 2006; Trinklein 

et al., 2003).  Portanto, alterações nestes fatores ou em seus sítios de ligação 

no DNA influenciam a expressão gênica em tipos celulares distintos, sob 

condições específicas, que podem ajudar a explicar doenças complexas 

como câncer e diabetes (Lemon, 2000; Whitfield et al., 2012). 

Durante muito tempo, estudos sobre estes fatores e seus sítios de 

ligação foram tímidos quando comparados a análises de variabilidade de 

sítios codificadores (~2%) do genoma. Para atender esta deficiência 

desenvolveu-se o projeto ENCODE (The Encyclopedia of DNA Elements), 

que tem como objetivo mapear e identificar todos os elementos funcionais do 

genoma humano (The Encode Project Consortium, 2012), incluído os sítios 

de ligação dos fatores de transcrição (TFBS). Paralelamente, o projeto 1,000 

Genomes sequenciou o genoma de indivíduos de diversas regiões do mundo 

com o objetivo de caracterizar a maioria das variantes genéticas humana 

(The 1000 Genomes Project Consortium, 2010, 2012). 

Com a disponibilização pública dos dados de ambos os projetos nos 

últimos anos (The 1000 Genomes Project Consortium, 2010, 2012; The 

Encode Project Consortium, 2012), torna-se possível explorar a variabilidade 

e conservação dos TFBS do genoma humano. Por meio desta análise se 

pode identificar mutações de implicações clínicas (resposta a drogas, 

suscetibilidade a doenças e outras) e explorar o perfil genético destas em 

populações humanas. 



 
Objetivo 
Identificar as principais mutações humanas contidas em sítios de 

ligação para fatores de transcrição (TFBS) e suas potencias implicações 

fenotípicas. 

 
Objetivos Específicos 

• Identificar as mutações descritas pelo projeto 1,000 Genomes, 

contidas em regiões de TFBS. 

• Identificar padrões de conservação dos TFBS. 

• Identificar TFBS altamente conservados e suas mutações que possam 

ser associados a condições clínicas.  

• Avaliar o perfil genético das mutações selecionadas na população 

brasileira e ou tradicional. 

 
Metodologia 
Para o desenvolvimento do trabalho proposto, inicialmente será 

realizada a transferência de uma cópia dos dados públicos disponibilizado 

pelos projetos ENCODE (The Encode Project Consortium, 2012) e 1,000 

Genomes (The 1000 Genomes Project Consortium, 2010, 2012) para um 

servidor de trabalho. Neste servidor será transferido os dados referentes a 

chamada de polimorfismos do projeto 1,000 Genomes, que inclui o genótipo 

de 1,092 indivíduos dos continentes Europeu, Asiático, Africano e Americano. 

Também será transferida a localização das regiões de TFBS identificadas 

pelo projeto ENCODE. 

Os polimorfismos em região de TFBS serão selecionados utilizando o 

pacote de programas GATK (The Genome Analysis Toolkit) (DePristo et al., 

2011; McKenna et al., 2010). A seguir serão desenvolvidos programas para 

identificar o TFBS e gene a que cada polimorfismo está associado e para 

avaliar a taxa de conservação do sítio. As análises estatísticas e seleção 

serão realizadas no pacote estatístico R (R Core Team, 2012). 



A partir dos dados obtidos será selecionado um conjunto de mutações 

em regiões de TFBS conservados ou associados a genes importantes para 

serem estudado o perfil genético na população brasileira. 

 
Resultados Esperados 
Ao término do projeto, espera-se encontrar um conjunto de mutações 

em sítio de TFBS conservados ou associados a genes importantes para 

clínica (resposta a drogas, suscetibilidade a doença e outros) para serem 

investigados em relação ao seu perfil genético na população brasileira com a 

finalidade de melhor compreender a resposta e etiologia da população a 

doenças complexas como câncer, diabetes e outras. 
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Subprojeto 3. ESTUDO DE ASSOCIAÇÃO DE POLIMORFISMOS NOS 
GENES DA VIA DE BIOSSÍNTESE DOS HORMÔNIOS ESTEROIDES E 
RECEPTOR DA PROGESTERONA E A ETIOLOGIA DO CÂNCER 
GÁSTRICO EM POPULAÇÕES TRADICIONAIS DA AMAZÔNIA. 
 

Introdução 
O subprojeto proposto se soma as outras propostas aqui já 

identificadas que apresentam como ponto de partida inicial o sequenciamento 

de populações tradicionais da Amazônia. Consequentemente será gerado um 

banco de dados de genomas das populações Sulamericanas que irão 

adensar ainda mais aqueles já disponíveis (Kuehn BM, 2012), principalmente 

no que diz respeito à lista das mutações (SNPs e INDELS) observadas entre 

as diversas populações Sul Americanas (Kuehn BM, 2012). 

O câncer gástrico é um problema de saúde pública de primeira 

importância (Jemal et al., 2011). Em 2008, um milhão de novos casos foram 

diagnosticados no mundo, levando este câncer a ocupar o quarto lugar em 

incidência de tumor maligno e a segunda causa de morte com cerca de 

738.000 óbitos, representando 10% dos óbitos totais por câncer (Jemal et al., 

2011). A taxa de incidência desta doença não possui uma distribuição 

homogênea e 70% dos novos casos foram detectados em países em 

desenvolvimento (Jemal et al., 2011). Esta observação pode estar 

relacionada a fatores epigenéticos, como o consumo de produtos tradicionais 

(fermentados, defumados ou salgados) e/ou a infecção por Helicobacter 

pylori (Jemal et al., 2011), ou em alguns casos a fatores genéticos que 

predispõem o indivíduo ao desenvolvimento da doença principalmente em 

populações asiáticas e populações descendentes (Saif et al., 2010). 

Consequentemente, as regiões de maior incidência do câncer gástrico são o 

Leste do continente da Ásia, o Leste Europeu e a América do Sul (Jemal et 

al., 2011). 

A exploração de dados de polimorfismos é primordial para poder 

detectar predisposição genética ou mutações associadas ao desenvolvimento 

de doenças (Kuehn BM, 2012). Esta associação pode ser feito na escala do 

genoma (GWAS) ou mais especificamente a uma via de metabolismo e 



regulação importante, como por exemplo, a via dos hormônios esteroides e 

dos receptores destes compostos.  

 

Objetivo 
Catalogar por métodos da biologia computacional (bioinformáticos), 

todas as mutações presentes nas regiões gênicas (promotores e regiões 

codificantes) e todas as moléculas reguladores dos genes desta via 

(microRNAs, ncRNAs..) que possam estar associados ao desenvolvimento do 

câncer gástrico. 

 

Objetivos Específicos 

• Investigar a distribuição populacional das mutações 

identificadas associadas com o câncer gástrico; 

• Prever por meio de biologia de sistema as repercussões das 

mutações observadas nos genes. 

Resultados Esperados 

Pretende-se fornecer subsídios para a identificação das mutações ou 

moléculas reguladoras envolvidas ao câncer, assim como o desenvolvimento 

de biologia de sistemas para a melhor compreensão das alterações 

identificadas. 
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EQUIPE 3 – Genômica Aplicada ao Câncer Gástrico 
 

Subprojeto 1. ENGENHARIA DE SISTEMAS BIOLÓGICOS - Avaliação do 

efeito do silenciamento do gene MYC na carcinogênese gástrica: 

desenvolvimento de terapia celular e de nova metodologia diagnóstica e 

prognóstica. 

 

Introdução 

O câncer gástrico é o quarto tumor maligno mais frequente no mundo, e 

a maior parte dos casos concentram-se em países em desenvolvimento, como 

o Brasil. No estado do Pará, devido à alta incidência, essa neoplasia 

representa um grave problema de saúde pública.  

O conhecimento do processo de carcinogênese gástrica é de suma 

importância para que sejam tomadas medidas profiláticas na região. Estudos 

anteriores do nosso grupo de pesquisa (Leal et al., 2011; 2012a; 2012b) 

demonstraram que a superexpressão do gene MYC é um fenômeno comum 

na carcinogênese gástrica e dessa forma, acredita-se que a redução da 

expressão desse gene poderia ser uma estratégia de terapia gênica contra os 

tumores de estômago (Labisso et al., 2012).  

A proteína MYC é um fator de transcrição que regula aproximadamente 

15% dos genes humanos, portanto, a análise da expressão gênica em larga 

escala em linhagens celulares pode auxiliar na compreensão no mecanismo 

de expressão e silenciamento do gene MYC (Tahara et al., 2004). 

 

Objetivo 

O objetivo da presente proposta é analisar o efeito do bloqueio da 

transcrição do gene MYC (silenciamento) em linhagens celulares de câncer 

gástrico por meio do desenvolvimento de RNA de interferência (iRNA).  

 

Metodologia 



A expressão gênica será avaliada utilizando uma plataforma de 

microarray. Será realizado o bloqueio da transcrição do gene MYC, em 

linhagens celulares de câncer gástrico, por meio do desenvolvimento de RNA 

de interferência (iRNA). Portanto, a expressão será investigada antes e após o 

silenciamento de MYC.  

A análise dos resultados obtidos pelo experimento de microarray será 

executada através de ferramentas de bioinformática por meio busca em 

bancos de dados online. Estes alinham e comparam os genes identificados e 

classificam aqueles diferencialmente expressos. O processo de validação dos 

resultados obtidos (expressão diferencial) dos genes selecionados e de seus 

alvos proteicos, assim como do próprio MYC, será realizado pela comparação 

com amostras clínicas de mucosa gástrica não neoplásica, lesões pré-

malignas e câncer gástrico esporádico e hereditário. 

Após todas essas etapas de análises e do silenciamento por meio de 

um iRNA, genes regulados por MYC e suas proteínas poderão ser utilizados 

como biomarcadores de diagnóstico e/ou prognóstico da carcinogênese do 

estômago. A finalização deste processo permitirá o depósito de pedido de 

patente de nova metodologia diagnóstica e prognóstica do câncer gástrico, ou 

depósito de certificado de adição da invenção PI1107322-5.  

Adicionalmente, pretendemos fornecer subsídios para a utilização do 

iRNA sintético de MYC na terapia do câncer de estômago, o que nos permitirá 

formar recursos humanos em biologia sintética para fins de terapia celular e 

em engenharia de bioprocessos (tecnologias de culturas de tecidos), além de 

gerar novas e incrementais informações sobre a tumorigênese gástrica, que 

possibilitarão uma melhor compreensão da etiologia e fisiopatologia dessa 

neoplasia. 

Resultados Esperados 

Pretende-se fornecer subsídios para a utilização do iRNA sintético de 

MYC na terapia do câncer de estômago, assim como o desenvolvimento de 

biotecnologia de ponta aplicando todas as áreas envolvidas na presente 

proposta, das ciências biológicas as ciências exatas. 
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II. OBJETIVOS 

a. OBJETIVOS GERAIS 

• Integrar distintas ações em pesquisa, ensino e inovação 

tecnológica realizadas, em caráter multiinstitucional, pelos 

diferentes grupos de pesquisas que desenvolvem projetos 

integrados locais e/ou nacionais na área de biologia 

computacional. 

• Apoiar o estabelecimento de competência de pesquisa 

translacional que integre dados biológicos aos dados clínicos, 

por meio do desenvolvimento de algorítimos e ferramentas 

computacionais para análise, interpretação, visualização, 

armazenamento e mineração.  

• Fortalecer a formação de recursos humanos qualificados, nos 

diferentes níveis do conhecimento; ampliar o intercâmbio 

acadêmico entre Programas de Pós-Graduções adensando o 

conhecimento da Biologia Computacional.  

• Formar profissionais diferenciados e mais completos que 

atuem direta ou indiretamente nas linhas de bioinformática, 

aplicação de inteligência computacional e suporte `a decisão, 

engenharia, oncologia, genômica, transcriptômica e 

proteômica.  

 

b. OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

• Formação de recursos humanos em nível de iniciação 

científica, mestrado e doutorado ligados as áreas de Biologia 

Computacional; 

• Treinamento de pessoal por meio de estágios; 

• Formação de pessoal qualificado para atuar em diferentes 

áreas do mercado de trabalho, como ciências e tecnologia, 

empresas privadas, suporte para parques de ciência e 

tecnologia; 

• Transferência do conhecimento por meio de atividades 



didáticas (Palestras, Seminários, Produção de Material 

Didático, etc); 

• Publicações envolvendo docentes e discentes em revistas 

indexadas; 

• Transferência de tecnologia; 

• Treinamento do corpo técnico das IES envolvidas; 

• Democratização de competência; 

• Mitigação das desigualdades intraregionais; 

• Fortalecimento de áreas de investigação de fronteira do 

conhecimento. 

 

III. ÁREAS TEMÁTICAS E LINHAS DE PESQUISA 

• DESENVOLVIMENTO DE ALGORITMOS PARA MINERAÇÃO, 

ANÁLISE FUNCIONAL E VISUALIZAÇÃO DE SISTEMAS 

BIOLÓGICOS; ANÁLISE E INTERPRETAÇÃO DE DADOS 

GERADOS PELAS TECNOLÓGIAS DE ALTO DESEMPENHO NAS 

ÁREAS DE GÊNOMICA, TRANSCRIPTÔMICA, PROTÊOMICA E 

METAGENÔMICA. 

• DESENVOLVIMENTO DE TECNOLOGIAS WEB PARA 

ARMAZENAMENTO E PROCESSAMENTO DE INFORMAÇÕES 

BIOLÓGICAS. 

• ESTUDO DE EVOLUÇÃO MOLECULAR E COMPARAÇÃO DE 

GENOMAS EM LARGA ESCALA. 

• DESENVOLVIMENTO DE ALGORITMOS PARA ANÁLISE E 

INTEGRAÇÃO DE DADOS BIOLÓGICOS E CLÍNICOS APLICADOS 

A PESQUISA TRANSLACIONAL. 

 

IV. AÇÕES PREVISTAS 

 

O presente projeto foi elaborado de forma a atingir resultados e metas 

que possam ser consideradas como de curto ou médio prazo (aquelas que 

devem ser atingidas durante os dois anos de duração do projeto) e que 



devem servir de base para o objetivo maior que é o desenvolvimento da 

Biologia Computacional, assim como subsidiar pesquisas básico-clínicas 

em uma Unidade de Atendimento de Alta Complexidade do Câncer 

(UNACON-UFPA) do HUJBB, recém criada na cidade de Belém, região 

Amazônica, pela iniciativa conjunta do Instituto do Câncer (INCA) e da 

Universidade Federal do Pará (UFPA). 

Adicionalmente, este projeto trata da continuação e desenvolvimento 
de pesquisas conjuntas nas áreas de ciências básicas e aplicadas (medicina 
genômica) que já apresentam resultados preliminares (produtos e processos) 
relacionados à identificação de BIOMARCADORES ou genes que 
predispõem ao câncer. Entre as ações identificadas citamos: 

 

1) Disciplinas:  
O presente projeto apesar de ser desenvolvido com apoio de três 

principais Programas de Pós-Graduação da UFPA [Pós-Graduação em 

Genética e Biologia Molecular (PPGBM); Pós-Graduação em Engenharia 

Elétrica (PPGEN); e Pós-Graduação em Oncologia e Ciências Médicas 

(PPGOCM)] e duas equipes associadas de outras IES (Instituições de Ensino 

Superior) [Universidade Federal do Rio Grande do Norte (UFRGN) e 

Universidade Federal Rural da Amazônia (UFRA)], a âncora geral 

(coordenação geral) a partir da qual partirão as ações e missões acadêmicas 

será o PPGBM, no qual apresento um pequeno relato:  

 - Programa de Pós-Graduação em Genética e Biologia 

Molecular (PPGBM) será a âncora do presente projeto. O PPGBM da 

Universidade Federal do Pará (UFPA) foi criado em 2001. Tem como 

objetivos gerais: promover a formação de profissionais da área de Ciências 

Biológicas e áreas afins, preparando-os como docentes e pesquisadores, 

buscando a melhoria da qualidade do ensino e o progresso do conhecimento, 

com aplicações diretas ou indiretas ao desenvolvimento nacional e à melhoria 

de condições de vida, particularmente dos habitantes da região Amazônica e 

a conservação da biodiversidade, ecossistemas e recursos naturais. Mais 

especificamente, se propõe a formar recursos humanos em nível de 

MESTRADO E DOUTORADO, com treinamento em técnicas de biologia 



molecular e com visão voltada para a solução, tanto de problemas regionais 

como nacionais. 

 A partir do ano de 2009, em atendimento ao Programa 

PAPGIES, que estimulou os Programas de Pós-Graduações ao exercício de 

planejamento de crescimento para a próxima década, o PPGBM iniciou 

atividades em três novas linhas de pesquisa que incluem: a 

BIOINFORMÁTICA, a BIOTECNOLOGIA e a ONCOLOGIA. Especificamente 

o que diz respeito à BIOINFORMÁTICA, o estabelecimento de competência, 

dentro de um programa bem estabelecido (CAPES nota seis (6) no triênio 

2010-2012), e em uma região como a Amazônia, permitirá o diálogo entre o 

conhecimento básico e sua aplicação, com desenvolvimento de processos e 

produtos, assim como a oferta de serviços que atendam à demanda da 

sociedade e da região.  

 No ano de 2009 pesquisadores do PPGBM também aprovaram 

um projeto que criou todas as condições iniciais necessárias para o 

desenvolvimento dessas três novas linhas de pesquisa. O Projeto em 

questão (REDE PARAENSE DE GENÔMICA E PROTEOMICA), gerenciado 

pelo Dr. Artur Silva, teve apoio da CAPES e do Governo do Estado do Pará. 

Para expandir a nova etapa de crescimento, foram comprados 

sequenciadores de DNA de nova geração (metodologia SOLID, em diferentes 

versões e, mais recentemente, a metodologia do aparelho ION e PROTON) e 

estabelecidas relações de colaboração científica com outros grupos de 

pesquisas nacionais e internacionais. Assim é que o crescimento da linha de 

BIOINFORMÁTICA foi estimulada, em grande parte, pela capacidade, agora 

estabelecida, de gerar grandes quantidades de novos dados biológicos em 

plataformas NGS (sequenciamento de nova geração), assim como pela 

capacidade de análise.  

 A implementação da área de BIOINFORMÁTICA só foi possível 

pela existência de ilhas de competência, já estabelecidas no PPGBM. Esses 

grupos de pesquisa se uniram e aprovaram (em 2007 e 2008) dois projetos 

no edital PROCAD, voltados para a formação de recursos humanos e 

estabelecimento de competência na area, dos quais um deles coordenado 

pela Dra. Ândrea Ribeiro dos Santos. Os projetos aprovados têm como 

parceiras a Universidade Federal de Minas Gerais/FIOCRUZ (MG) e a 



Universidade de São Paulo - Ribeirão Preto (SP), ambas com 

reconhecimento e competência estabelecida dentro desta linha de pesquisa. 

 Todos os alunos da primeira e alguns da segunda e terceira turma de 

Bioinformática da PPGBM da UFPA já concluíram sua formação. Além disso, 

através da cooperação apoiada pela CAPES foram (e ainda são) realizadas 

missões acadêmicas, intercâmbios de alunos entre as universidades, tendo 

por objetivo o compartilhamento das competências de cada grupo, o que tem 

colaborado fortemente para a execução de trabalhos de análise (tanto 

laboratoriais como computacionais) de grandes regiões do genoma.  

 No que diz respeito especificamente aos trabalhos de genômica 

relacionados aos organismos eucariotos, é importante ressaltar que 

necessitam de uma logística de análise mais ampla por serem maiores e 

mais complexos. Nosso primeiro estudo nesta área foi o estudo de câncer 

gástrico realizado com a plataforma SOLiD, grupo liderado pela Dra. Ândrea 

Ribeiro dos Santos (UFPA) que resultou na publicação do primeiro miRnoma 

gástrico - Ultra-Deep Sequencing Reveals the microRNA Expression Pattern 

of the Human Stomach no peródico PLOS One (ver currículo Lattes da 

coordenadora). Mais recentemente, publicamos o artigo do primeiro genoma 

de um nativo da Amazônia High-Throughput Sequencing of a South American 

Amerindian no periódico PLOS One (December 2013, Volume 8, Issue 12,| 

e83340). 

 Com base no exposto acima e na experiência prévia do grupo, 

as disciplinas que serão ofertadas para o desenvolvimento deste projeto (com 

formação de Recursos Humanos em nível de Mestrado e Doutorado) na 

Biologia Computacional, serão compostas de conteúdos programáticos 

ministrados pelos docentes/pesquisadores do PPGBM/UFPA e pelas missões 

acadêmicas dos distintos grupos e IES que compõem o projeto, alem dos 

colaboradores estrangeiros. De modo geral prevemos pelo menos duas rodas 

(uma na sede e outra em uma das IES participantes) de cada um dos 

módulos de disciplinas (módulo I e II), descritos abaixo: 

 

Módulo I - Disciplinas Obrigatórias: 
- Introdução a Biologia Molecular (30H) M/D1 

- Introdução a Computação (30H) M/D 



- Genômica I (30H) M/D 

- Algoritmo I (30H) M/D 

- Técnicas de Biologia Computacional (30H) M/D 

- Mineração de Dados (30H) D 

- Genética de Populações, Análise de Dados Genômicos (30H) M/D 

- Bioestatística Genômica (30H) M/D 

Módulo II - Disciplinas Optativas: 
- Redes Neurais Artificiais (30H) D 

- Banco de Dados e BigData (30H) M/D 

- Algoritmo II (30H) M/D 

- Genômica II (30H) M/D 

- Inteligência Computacinal (30H) M/D 

- Proteômica (30H) M/D 

- Genômica Aplicada a Genética Médica (30H) M/D 

________________________________________________________ 

1 - M/D – Mestrado e Doutorado 

 

2) Disseminação do Conhecimento: 
A disseminação do conhecimento gerado no presente projeto será 

realizada por meio de sete (7) ações previstas e descritas abaixo: 

a) Missões Acadêmicas: Pretende-se realizar missões “in loco” na 

UFPA e nas outras IES participantes, onde serão convidados 

docentes/pesquisadores participantes do projeto, assim como outros 

docentes/pesquisadores colaboradores estrangeiros para ministrarem os 

conteúdos novos. Para aqueles centros em que não for possível ou não se 

justifique a realização das missões acadêmicas, pretende-se migrar os 

participantes para o “sitio in loco” ou o mais próximo da ação. 

b) Estágios dentro e fora do domicílio: Os participantes, 

preferencialmente de outros centros, terão que realizar estágios fora do 

domicilio, como proposta de adensar de conhecimento este “novo” 

participante externo. De modo geral, pretende-se proporcionar estágios 

acadêmicos nos diferentes níveis (4 Graduações no país; 2 Graduações no 

exterior; 6 Mestrados no país; 6 Doutorados no país; 4 Doutorados no 



exterior; 4 Sênior no exterior; 3 Pós-Doc no país; 4 Pós-Doc no exterior; 2 

Prof. Visitantes do exterior). 

 

c) Eventos Satélites Nacional(is) e Internacional(is): Realizaremos 

eventos  ou participaremos de eventos (como exemplo X-Meeting; Cong. 

Brasileiro de Genética, etc.) onde ocorrerá o acompanhamento e a 

disseminação do conhecimento gerado pelo presente projeto, aos seus 

pares, abrindo à participação de elementos externos ao projeto.  

d) Publicação de Resumos, Artigos, Processos e Produtos: Os 

produtos gerados pelo projeto serão publicados entre seus pares em formato 

de resumos submetidos em eventos científicos nacional(is) e 

internacional(is); artigos científicos e artigo de divulgação; processos e 

produtos em geral, quer seja em formato de documentos-websites e/ou 

patentes. 

e) Palestras, Conferências e Simpósios, etc.: Os resultados obtidos 

também serão divulgados por meio de palestras, reuniões científicas, mesa-

redondas, conferências, simpósios e etc. 

f) Desenvolvimento do “site do projeto - Rede de Pesquisa em 
Genômica Populacional Humana”: Todas as ações propostas (missões, 

paletras, publicações, etc.) estarão disponíveis em um website específico do 

projeto, a partir do qual utilizaremos a tecnologia de disseminação, com 

ferramentas interativas e cursos. Especificamente no que diz respeito às 

práticas e aos aspectos de inovação e aperfeiçoamento em práticas 

curriculares, em nível de pós-graduação e ensino fundamental, reuniremos as 

interdisciplinaridades de fronteira em Biologia Computacional. 

g) Treinamento e Cursos Práticos e de Nivelamento: 
Disponibilizaremos treinamentos nos diferentes laboratórios, equipes e IES 

que participam do projeto em todos os níveis do conhecimento. De igual 

realizaremos 10 cursos voltados preferencialmente para o ensino 

fundamental (oferecidos aos colégios) e de graduação entre os quais 

citamos: Noções Básicas de Biologia Computacional; Anotação Gênica, entre 

outros. 

 



3) Formação de recursos humanos nos diferentes níveis da 
qualificação: 

Temos como meta formar 10 alunos em nível de Graduação; 4 alunos 

de Iniciação Científica, treinamentos em técnicas avançadas de genômica e 

Bioinformática; 10 alunos em nível de Mestrado; e 6 alunos em nível de 

Doutorado. Com maior ênfase no DOUTORADO e no treinamento em 

técnicas avançadas de genômica e biologia computacional; 

 

V. RESULTADOS ESPERADOS/IMPACTOS PREVISTOS 

 

Nossa maior perspectiva ao final do projeto é que se tenha criado um 

grupo solido de pesquisadores na área de bioinformática, com ênfase 

especial na análise do genoma humano, especialmente centrados na 

identificação de variações que podem ter relevância médica e antropológica. 

De forma muito específica, ao final do projeto pretende-se formar pelo menos 

10 alunos de Graduação, 4 de Iniciação Científica, 10 de Mestrado e 6 alunos 

de doutorado que desenvolverão suas dissertações e teses de forma a : (i) 

estabelecer competência na região da Amazônia Legal; (ii) repassar para a 

sociedade após a fase de validação, os resultados obtidos, por meio do uso 

aplicado e de treinamento de recursos humanos; (iii) apresentar os resultados 

entre seus pares nos congressos e outras reuniões científicas e publicar em 

periódicos de circulação internacional.  

O fortalecimento da Bioinformática está diretamente relacionado a 

construção de parcerias, assim como do intercâmbio do conhecimento entre 

a comunidade acadêmica nacional e internacional (Universidade do Porto - 

Portugal; Universidad de Buenos Aires - Argentina; Universidade de 

Santidade de Compustela – Espanha; Universidade de Goettingen - 

Alemanha; Centro de Análise Genômica do Norwich Research Park - Reino 

Unido; Institute for Research in Computer Science and Random Systems – 

França; Harvard Medical School – Estados Unidos), realizado de forma 

interdisciplinar. Portanto, o desenvolvimento da presente REDE DE 

PESQUISA solidificará ainda mais a competência na área de Biologia 

Computacional (Bioinformática), com o auxilio de grupos de pesquisadores 



que trabalhem de forma translacional dentro do tema geral estabelecido aqui: 

Genômica Populacional Humana. Abaixo seguem os resultados por equipe: 

 

 

EQUIPE 1 – Genômica Populacional Humana 
Subprojeto 1. IDENTIFICAÇÃO DO VARIOMA A PARTIR DO 
SEQUENCIAMENTO DE LARGA ESCALA DE GENOMAS DE 
POPULAÇÕES TRADICIONAIS DA AMAZÔNIA. 
Ao término do projeto, espera-se demonstrar a variabilidade 

genética ainda a ser descoberta em populações humanas e 

colaborar com a compreensão da variabilidade presente nas 

populações sulameríndias e quilombolas da Amazônia, além do 

entendimento sobre prováveis mecanismos de adoecimento destas 

populações. 
 
EQUIPE 2 –  Inteligência Computacional  
Subprojeto 1. APLICAÇÃO DE INTELIGÊNCIA COMPUTACIONAL 
E SUPORTE À DECISÃO PARA DESCOBERTA DE PADRÕES 
BIOLÓGICOS 
Espera-se desenvolver, modelos de inteligência computacional e 

suporte à decisão para identificar padrões de importância biológica, 

conservados ou associados a cenários importantes. 
 

Subprojeto 2. VARIABILDADE GENÉTICA DE SITIOS DE 
LIGAÇÃO DE FATORES DE TRANSCRIÇÃO EM HUMANOS.  
Espera-se encontrar um conjunto de mutações em sítio de TFBS 

conservados ou associados a genes importantes para clínica 

(resposta a drogas, suscetibilidade a doença e outros) para serem 

investigados em relação ao seu perfil genético na população 

brasileira com a finalidade de melhor compreender a resposta e 

etiologia da população `as doenças complexas como câncer, 

diabetes e outras. 



 
Subprojeto 3. ESTUDO DE ASSOCIAÇÃO DE POLIMORFISMOS 
NOS GENES DA VIA DE BIOSSÍNTESE DOS HORMÔNIOS 
ESTEROIDES E RECEPTOR DA PROGESTERONA E A 
ETIOLOGIA DO CÂNCER GÁSTRICO EM POPULAÇÕES 
TRADICIONAIS DA AMAZÔNIA. 
Pretende-se fornecer subsídios para a identificação das mutações 

ou moléculas reguladoras envolvidas ao câncer, assim como o 

desenvolvimento de biologia de sistemas para a melhor 

compreensão das alterações identificadas na via de biossintese dos 

hormônios esteróides e receptor de progesterona. 

 

EQUIPE 3 – Genômica Aplicada ao Câncer Gástrico 
Subprojeto 1. ENGENHARIA DE SISTEMAS BIOLÓGICOS - 
Avaliação do efeito do silenciamento do gene MYC na 

carcinogênese gástrica: desenvolvimento de terapia celular e de 

nova metodologia diagnóstica e prognóstica. 

Pretende-se fornecer subsídios para a utilização do iRNA sintético 

de MYC na terapia do câncer de estômago, assim como o 

desenvolvimento de biotecnologia de ponta aplicando todas as 

áreas envolvidas na presente proposta, das ciências biológicas `as 

ciências exatas. 

 

 

VI. EQUIPE DE DOCENTES/PESQUISADORES 

 

Nome:   Ândrea Kely Campos Ribeiro-dos-Santos 
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VII. LINHAS GERAIS DO CRONOGRAMA A SER CUMPRIDO POR 

SEMESTRE. 

 Segue abaixo o cronograma geral do projeto, dividido por semestres, 

estabelecendo atividades e metas quantificáveis para o acompanhamento. 

   

CRONOGRAMA DO PROJETO SEMESTRES 

Atividades/Metas (quantidade) 01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 

1. Aquisição de Material de Consumo X X X X X X X X   

2. Aquisição de Material Capital X X X        

3. Estabelecimento das Técnicas 

Laboratoriais 

X X X        

4. Análise de Biologia Molecular (molhado) X X X X       

5. Análise de Biologia Computacional (in 

silico) 

X X X X X X X    

6. Análise e Interpretação dos  Resultados    X X X X X X  

7. Formação de Recursos Humanos           

- Graduação (10) X X X X X X X X X X 

- Iniciação Científica (04) X X X X X X X X X X 

- Mestrado (10) X X X X X X X X X X 

- Doutorado (06) X X X X X X X X X X 

8. Estágios           

- Professor Visitante Exterior (02) X X X X X X X X X X 

- Estágio Graduação no País (04) X X X X X X X X   

- Estágio Graduação no Exterior (02) X X X X X X X X   

- Estágio Mestrado no País (06) X X X X X X X X   

- Estágio Doutorado no País (06) X X X X X X X X   



- Estágio Doutorado no Exterior (04) X X X X X X X X   

- Estágio Sênior no Exterior (04) X X X X X X X X   

- Estágio Pós-Doutorado no País (03) X X X X X X X X X X 

- Estágio Pós-Doc no Exterior (04) X X X X X X X X   

9. Revisão da Literatura X X X X X X X X X X 

10. Disseminação do Conhecimento           

- Missões Acadêmicas (04) X  X  X  X    

- Eventos Científicos do Tipo Satélite 

(04) 

   X  X  X  X 

- Publicação Resumos (20)   X  X  X  X X 

- Publicação Artigos (12)   X  X  X  X X 

- Publicação Produtos em Geral (05)   X  X  X  X X 

- Palestras, Conferências e Simpósios 

(20) 

  X  X  X  X X 

- Desenvolvimento, website do 

Projeto (04) 

   X  X  X  X 

- Treinamentos e Cursos (10) X  X  X  X    

10. Redação e Defesa de Graduação (10)  X  X  X  X  X 

11. Redação e Defesa de Mestrados (06)    X X X X X X X 

12. Redação e Defesa de Teses (06)      X X X X X 

13. Redação de Relatórios (02)     X     X 

14. Reunião entre as Equipes (04) X  X  X  X  X  

15. Participação de Eventos (05)  X  X  X  X  X 

 

 



! ESTIMATIVA DOS GASTOS ANUAIS PREVISTOS 

Despesas Previstas 1 ANO 2 ANO 3 ANO 4 ANO 5 ANO 

DESPESAS DE CUSTEIO - - - - - 

Bolsa de estudo      

Diária      

Material de Consumo      

Passagem e Despesa com 
Locomoção 

     

Serviços de terceiros - Pessoa 
Física 

     

Serviços de terceiros - Pessoa 
Jurídica 

     

Missões Acadêmicas e Reunião 
entre as equipes colaboradoras 

     

Participação de Eventos      

Formação de Recursos Humanos      

DESPESAS DE CAPITAL - - - - - 

Equipamentos e Material 
Permanente 

     

Instalações      

Aquisição/desenvolvimento de 
software 

     

 
Legenda 
  Não se aplica 

  Gasto completo 

  Gasto fracionado 

  Sem gastos Previstos 

 



 

 Justificativa do orçamento de custeio: 

 A maior parte das despesas (R$ 2.221.200,00) de custeio serão 

repassadas ao longo do projeto, em forma de bolsas para formação de 

recursos humanos e  estágios, de estudantes e docentes/pesquisadores em 

missões acadêmicas, como pode ser observado na Tabela 1. O restante do 

recurso de custeio (R$ 800.000,00) será desembolsado em deslocamentos 

(aéreos e terrestres), auxílios, diárias e material de consumo em geral, para a 

disseminação do conhecimento e realização das missões, cursos, eventos e 

palestras como pode ser observado na Tabela 2, abaixo.  

 

 Justificativa do orçamento de capital: 

 As despesas de capital (R$ 200.000,00) serão repassadas em duas 

parcelas, conforme descrito no edital. Uma no 1ª semestre do 

desenvolvimento do projeto, no valor de R$ 180.000,00, para a aquisição de 

um único equipamento conforme descrito na Tabela 3. O equipamento em 

questão, trata-se de uma plataforma de seqüenciamento de nova geração 

(NGS), necessária para produção de dados genômicos voltados para o 

desenvolvimento de ferramentas, produtos e diagnósticos na área de 

genômica clínica (principalmente para a pesquisa em câncer). A outra 

parcela, no valor de R$ 20.000,00, repassada no 3º semestre do 

desenvolvimento do projeto, para a aquisição e desenvolvimento de software, 

também apresentado na Tabela 3. 

 



Tabela 1. Custos com as bolsas: 
 

Bolsas 
Tipo Utilizado Duração Valor Total 

Iniciação Científica 4 24 R$ 400,00 R$ 38.400,00 
Mestrado 6 18 R$ 1.500,00 R$ 162.000,00 
Doutorado 4 36 R$ 2.200,00 R$ 316.800,00 
Doutorado 2 48 R$ 2.200,00 R$ 211.200,00 
Pós-Doutorado 3 48 R$ 4.100,00 R$ 590.400,00 
Professor Visitante 2 12 R$ 8.905,42 R$ 213.730,08 
Mestrado Sanduíche no País 6 6 R$ 1.500,00 R$ 54.000,00 
Doutorado Sanduíche no 
País 

0 12 R$ 2.200,00 R$ 0,00 

Graduação Sanduíche 1 5 R$ 2.175,00 R$ 10.875,00 
Graduação Sanduíche 1 4 R$ 2.175,00 R$ 8.700,00 
Doutorado Sanduíche no 
Exterior 

4 12 R$ 3.250,00 R$ 156.000,00 

Estágio Sênior no Exterior 2 6 R$ 5.750,00 R$ 69.000,00 
Estágio Sênior no Exterior 2 12 R$ 5.750,00 R$ 138.000,00 
Estágio Pós-Doc Exterior 4 12 R$ 5.250,00 R$ 252.000,00 
Total - - - R$ 2.221.105,08 

 



Tabela  2. Recursos de custeios em geral: 
 

Recursos de Custeio 

Tipo Utilizado Valor Total 

Auxilio Instalação variado R$ 3.300,00 R$ 3.300,00 

Auxílio Seguro Saúde variado R$ 2.700,00 R$ 2.700,00 

Passagens Exterior / Estágio 10 R$ 4.500,00 R$ 45.000,00 

Passagens Exterior / Missão 10 R$ 4.500,00 R$ 45.000,00 

Passagem Nacional / Pos-
Doc 

10 R$ 1.500,00 R$ 15.000,00 

Passagem Nacional / Missão 35 R$ 1.500,00 R$ 52.500,00 

Passagem Nacional / Evento 10 R$ 1.500,00 R$ 15.000,00 

Diária Nacional 225 R$ 212,40 R$ 47.790,00 

Diária Internacional 70 R$ 875,00 R$ 61.250,00 

Material de Consumo* Variado R$ 458.460,00 R$ 458.460,00 

Total - - R$ 800.000,00 
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Tabela 3. Recursos capitais: 

 

Recursos de Capital 

Tipo Unidades Valor Total 

Equipamento – Plataforma de 
Sequenciamento de NGS 

1 R$ 
180.000,00 

R$ 
180.000,00 

    

Aquisição e desenvolvimento 
de softwares 

variado R$ 20.000,00 R$ 20.000,00 

Total - - R$ 
200.000,00 

 

 

 
 
 
De maneira bem resumida quantifico os gastos totais com custeio e capital, Tabela 4. 
 
 
Tabela 4. Orçamentário dos recursos do projeto (custeio e capital): 
 

Tipo Unidades Total 

Custeio – bolsas variado R$ 2.221.105,08 

 Custeio-  em geral variado R$ 800.000,00 

Capital – equipamento 1 R$ 180.000,00 

Capital -  softwares variado R$ 20.000,00 

Total - R$ 3.221.105,08 
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