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RESUMO

A convergéncia da inteligéncia artificial e da bioinformatica iniciou uma revolucdo cientifica,
transformando a nossa capacidade de interpretar a complexidade biologica. Este trabalho argumenta que a
recente solugdo para o problema do enovelamento de proteinas, alcancada por ferramentas de IA como o
AlphaFold, proporcionou um arsenal tecnologico sem precedentes para enfrentar crises de saude globais
como a resisténcia aos antimicrobianos (RAM). Apresenta-se a "bioprospecao digital" como um novo
paradigma que, em vez de cultivar microrganismos, explora diretamente os dados gendmicos e
protedmicos. Este método permite agora investigar fronteiras bioldgicas antes inacessiveis, destacando o
dominio das Arqueias como um alvo de especial interesse. Devido a sua bioquimica unica e por ser um
ramo da vida vastamente inexplorado, a recente analise computacional dos seus proteomas revelou um rico
potencial para novas familias de compostos antimicrobianos ("arqueasinas"), validando assim a sua
importancia como uma fonte crucial para a descoberta de futuros antibidticos. Assim, a transi¢do de uma
ciéncia descritiva para uma preditiva, impulsionada por esta sinergia, inaugura uma nova era no desenho
de farmacos e na engenharia bioldgica.

Palavras-chave: Machine learning; Bioinformatica; AlphaFold; Resisténcia aos antimicrobianos;
Arqueias.
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1 INTRODUCAO

Na confluéncia da biologia e da computagdo, estd a emergir uma revolugao cientifica de uma escala
sem precedentes. Esta transformagdo baseia-se na convergéncia de duas linguagens fundamentais: o cédigo
genético, a sequéncia de nucledtidos que dita a forma e a fungcdo de todo o ser vivo, e o codigo
computacional da inteligéncia artificial (IA), que nos concede a capacidade de processar e compreender a
complexidade biologica a uma velocidade e profundidade antes inimaginaveis. A fusdo destes dois codigos
ndo representa uma melhoria incremental, mas sim uma mudanga de paradigma que esta a redefinir os
limites da descoberta. Permite-nos, pela primeira vez, decifrar a "gramatica" oculta das proteinas, as
macromoléculas que executam as instrucdes da vida (Jumper et al., 2021).

Esta nova era ¢ definida pela nossa capacidade de enfrentar desafios que durante muito tempo foram
considerados intrataveis. O primeiro deles ¢ o "grande desafio" do enovelamento de proteinas, um enigma
que tem ocupado a comunidade cientifica por mais de 50 anos (Anfinsen, 1973; Jumper et al., 2021a).
Prever a intrincada estrutura tridimensional de uma proteina a partir da sua sequéncia linear de aminoacidos
era uma tarefa de uma complexidade computacional astrondémica, mas fundamental, uma vez que a estrutura
determina a fungdo. O segundo desafio ¢ uma crise de saude publica de carater urgente e global: a resisténcia
aos antimicrobianos (RAM). Declarada pela Organizacao Mundial da Saide (OMS) como uma das dez
principais ameagas a humanidade, a RAM ameaga reverter um século de avangos médicos, fazendo com
que infecdes comuns voltem a ser mortais devido a estagnag@o na descoberta de novos antibioticos (Murray
et al., 2022a).

O argumento central deste trabalho ¢ que a recente solucdo para o primeiro desafio, impulsionada
pela IA através de ferramentas como o AlphaFold, nos proporcionou um arsenal conceptual e tecnoldgico
completamente novo para enfrentar o segundo. Ao decifrar o cddigo estrutural das proteinas, abrimos
caminhos inovadores para descobrir e desenhar os farmacos do futuro, iniciando uma nova era em que o

codigo da vida j& ndo € apenas lido, mas comeca a ser compreendido e, potencialmente, reescrito.

2 BIOINFORMATICA: A LINGUAGEM DA BIOLOGIA NA ERA DIGITAL
2.1 DEFINICAO E FUNDAMENTOS

A bioinformatica € a disciplina cientifica que se situa na interse¢ao da biologia, da informatica, da
matematica e da estatistica (Carolina Cabral da Silva; Cidinaria Silva Alves, 2024; Uesaka et al., 2022). O
seu proposito fundamental é desenvolver métodos e ferramentas para armazenar, analisar e, de forma
crucial, interpretar a vasta quantidade de dados biologicos que as tecnologias modernas geram (Carolina
Cabral da Silva; Cidinaria Silva Alves, 2024; Diniz; Canduri, 2017; Uesaka et al., 2022). Em esséncia, a
bioinformatica atua como a "parte linguistica da genética". Assim como um linguista estuda os padrdes da

linguagem para compreender o seu significado e estrutura, um bioinformatico analisa os padrdes nas
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sequéncias de ADN e proteinas para identificar genes, determinar as suas fungdes, estabelecer relagcdes
evolutivas e prever a sua conformagao tridimensional. Esta disciplina ¢ a ponte indispensavel que liga os
dados bioldgicos brutos, como os milhares de milhdes de bases de um genoma sequenciado, ao
conhecimento biologico aplicavel e a compreensao funcional (Uesaka et al., 2022).

A necessidade da bioinformatica surgiu de uma realidade inescapavel: os avangos nas tecnologias,
como as tecnologias de sequenciagdo de nova geracao (NGS), produziram millones de dados biologicos
(Rabbani; Tekin; Mahdieh, 2014). Tal volume de informagdo excedia a capacidade dos métodos de anélise
tradicionais. Sem um arcabouc¢o computacional para organizar, consultar e analisar esses dados, o Projeto
Genoma Humano, por exemplo, teria resultado numa colecao ininteligivel de letras em vez de um mapa
funcional da nossa espécie. A bioinformatica forneceu esse enquadramento, combinando bases de dados
bioldgicas massivas com algoritmos sofisticados e modelos estatisticos (Clark; Lillard, 2024; Sayers et al.,
2021). Portanto, o nascimento da "biologia de big data" ndo foi um produto exclusivo das tecnologias de
sequenciagdo, mas o resultado da simbiose entre a geracdo de dados em grande escala e a capacidade da

bioinformatica para transformar esses dados em conhecimento estruturado.

2.2 0 IMPACTO TRANSFORMADOR NA CIENCIA E NA MEDICINA

O catalisador que demonstrou o poder da bioinformatica a escala mundial foi a conclusdo do Projeto
Genoma Humano em 2004 (Hood; Rowen, 2013). Este marco ndo foi apenas um triunfo da biologia
molecular, mas também uma proeza bioinformatica que tornou manejavel uma tarefa de analise de dados
de enorme escala e complexidade. Desde entdo, as suas aplicagdes permeiam quase todos os campos das
ciéncias da vida, gerando um impacto transformador.

Entre as suas aplicagdes mais destacadas encontram-se:

e Desenvolvimento de farmacos: As ferramentas bioinformaticas aceleram drasticamente a
descoberta de novos medicamentos. Permitem a identificacdo de alvos terapéuticos a nivel
molecular e a realizagdo de simulagdes computacionais para prever como um farmaco potencial
interagira com o seu alvo, reduzindo custos e tempo nas fases iniciais de investigacao (Behzadi;
Gajdacs, 2022; Bian; Xie, 2018; Xia, 2017; Zhang et al., 2025).

e Satde publica e epidemiologia: O papel da bioinformatica foi crucial durante a pandemia de
COVID-19. A andlise computacional rapida da sequéncia gendémica do virus SARS-CoV-2
permitiu decifrar a estrutura molecular das suas proteinas, um passo essencial para o desenho e
desenvolvimento de vacinas eficazes em tempo recorde (Abdelsattar et al., 2021; Al-Janabi,
2022; Ma et al., 2021; Sawyer; Free; Martin, 2021; Torrington, 2022). Além disso, utilizam-se
modelos bioinformaticos para prever a evolugdo e propagacao de epidemias.

e Industria, biotecnologia e agricultura: No setor industrial, a bioinformatica ¢ crucial para a
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"mineracao de genomas", que consiste em explorar os genomas de microrganismos em busca
de genes que produzam enzimas de interesse. Estes biocatalisadores sdo otimizados e utilizados
para desenvolver processos industriais mais eficientes e ecologicos no fabrico de detergentes,
biocombustiveis e alimentos (Beller et al., 2018; Costessi et al., 2018; Mitra et al., 2022; Van
den Bogert et al., 2019).

De forma semelhante, no setor agricola, a integracdo entre bioinformatica e tecnologias nio
destrutivas tem aberto novas fronteiras. Métodos como a espectroscopia no infravermelho préximo (NIR)
vém se mostrando promissores para avaliacdo de qualidade de frutas, permitindo a andlise simultanea de
varios atributos com minima preparacao da amostra. Essa técnica ja demonstrou eficacia em culturas como
mangas (Da Silva Alves et al., 2025; De Freitas et al., 2022), abacaxi (Amuah et al., 2019), abacate (Subedj;
Walsh, 2020), laranja (Borba et al., 2021), nectarina (Scalisi; O’Connell, 2021), banana (Sripaurya et al.,
2021), melao (Kim et al., 2021), maca (Pourdarbani et al., 2022), pera (Lu et al., 2022), tangerina (Huang
et al., 2022) e kiwi (Basile; Marsico; Perniola, 2022). Ao combinar esses grandes volumes de dados
espectrais com algoritmos bioinformaticos, torna-se possivel ndo apenas predizer atributos de qualidade,
mas também identificar padrdes ligados a nutricdo, ao amadurecimento e até a distirbios fisiologicos,

aproximando a agricultura de uma abordagem cada vez mais data-driven.

3 INTELIGENCIA ARTIFICIAL: O MOTOR COMPUTACIONAL DA DESCOBERTA
BIOLOGICA

No contexto das ciéncias da vida, a inteligéncia artificial ndo ¢ uma consciéncia abstrata, mas um
conjunto de ferramentas computacionais avancadas desenhadas para analisar dados bioldgicos complexos,
modelar processos naturais e, fundamentalmente, fazer previsdes baseadas em padrdes que sao
frequentemente indetectaveis para a analise humana. A [A permite aos investigadores decodificar vastos
conjuntos de dados gendmicos, simular comportamentos moleculares e modelar interagdes ecologicas a
uma escala e velocidade sem precedentes (Hamid Jamialahmadi et al., 2024).

Para compreender a sua aplicacdo, ¢ Util distinguir dois conceitos-chave:

Aprendizagem de maquina (Machine Learning): E um ramo da IA onde os algoritmos sio
treinados com grandes quantidades de dados para "aprender" a realizar tarefas especificas sem serem
programados explicitamente para cada regra (Janiesch; Zschech; Heinrich, 2021). Por exemplo, um modelo
de machine learning pode ser alimentado com milhares de sequéncias de mutagdes genéticas, algumas
rotuladas como benignas e outras como patogénicas. Com o tempo, o algoritmo aprende a identificar os
padrdes distintivos de cada classe e pode prever a natureza de uma nova mutacao que nunca viu antes (Diaz

et al., 2023; Zhu; Ong; Huttley, 2020)
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Redes neuronais e aprendizagem profunda (Deep Learning): O deep learning ¢ um subcampo
do machine learning que utiliza arquiteturas chamadas redes neuronais artificiais, que se inspiram

vagamente na estrutura do cérebro humano **4!

. Estas redes consistem em multiplas camadas de
"neuronios" interligados (dai o termo "profundo"), onde cada camada aprende a reconhecer caracteristicas
cada vez mais complexas e abstratas dos dados *°. Esta estrutura hierarquica é particularmente eficaz para
analisar os dados bioldgicos, que sdo massivos, de alta dimensionalidade e muitas vezes ndo estruturados,
como as sequéncias gendmicas ou as imagens microscopicas. Um diferencial importante do deep learning
¢ a sua robustez em lidar com dados massivos e ndo estruturados. Alharbi et al. (2022) apontam que “deep
learning methods have shown unprecedented performance in genomics, especially when analyzing large-

42 Essa caracteristica tem permitido avangos expressivos em

scale, high-dimensional data sets”
bioinformatica, como na andlise de sequéncias gendmicas, no reconhecimento de padrdes em imagens
biomédicas e na predi¢ao de estruturas de proteinas.

Além disso, as redes neurais profundas t€ém alcangado desempenhos comparaveis ou mesmo
superiores ao de especialistas humanos. Como descrevem Goodfellow et al. (2016), “deep learning has
drastically improved the state of the art in speech recognition, visual object recognition, object detection,
and many other domains”, e essa revolucdo tecnologica se estende agora a biologia preditiva (Goodfellow;
Bengio; Courville, /S.d.]).

A verdadeira revolugdo da IA na biologia ndo reside apenas na automatiza¢do ou no aumento da
velocidade de analise, mas numa mudanga fundamental de paradigma: de uma ciéncia predominantemente
descritiva para uma ciéncia preditiva. A biologia tradicional e a bioinformatica cldssica centraram-se em
descrever e catalogar o mundo natural: sequenciar um genoma, determinar uma estrutura proteica, anotar a
funcdo de um gene. A [A, e em particular o deep learning, sobressai na previsao. Nao se limita a descrever
0 que existe, mas prevé o que poderia ser ou o que acontecera. Exemplos como a previsdo da estrutura
tridimensional de uma proteina a partir da sua sequéncia linear, a previsdo da patogenicidade de uma
variante genética ou a previsdo da eficacia de um composto farmacologico ilustram esta mudanga (Hsu;
Lu; Hsu, 2024; Jumper et al., 2021; Zhou; Astore; Skolnick, 2022). Este poder preditivo permite que as
experiéncias de laboratorio sejam guiadas por hipdteses geradas computacionalmente com uma alta

probabilidade de sucesso, otimizando drasticamente o uso de tempo e recursos na investigagao.

3.1 APLICACOES FUNDAMENTAIS DA IA EM BIOLOGIA

As capacidades preditivas da TA j& estdo a ser aproveitadas numa vasta gama de aplicacdes
bioldgicas e médicas:

e Genomica: Ferramentas como o DeepVariant da Google utilizam redes neuronais profundas

para analisar milhdes de sequéncias genOmicas e identificar variantes genéticas com uma
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precisdo superior aos métodos anteriores, o que € crucial para diagnosticar doencas genéticas
(Poplin et al., 2018).

e Descoberta de farmacos: A TA estd a transformar o longo e dispendioso processo de
desenvolvimento de medicamentos. Os algoritmos podem analisar vastas bibliotecas quimicas
para identificar moléculas candidatas com potencial terapéutico, prever as suas propriedades
farmacolodgicas e até otimizar a sua estrutura para melhorar a sua eficacia e seguranga (Blanco-
Gonzalez et al., 2023; Rehman et al., 2025).

e Biologia de sistemas: A IA permite modelar as complexas redes de interagdo entre genes,
proteinas e metabolitos que governam a célula (Dasgupta; De, 2023; Kannan et al., 2025;
Kitano, 2012). Estes modelos ajudam os cientistas a compreender como pequenas perturbagdes,
como uma muta¢ao ou a a¢ao de um farmaco, podem afetar o sistema bioldgico no seu todo.

e Diagnéstico médico: Os algoritmos de deep learning, especialmente os baseados em visao por
computador, estdo a demonstrar uma notdvel capacidade para analisar imagens médicas.
Podem, por exemplo, identificar sinais precoces de melanoma em fotografias de lesdes
cutaneas, detetar anomalias em radiografias ou prever o resultado da coloragdo de Gram
diretamente a partir de imagens de microscopia, automatizando e acelerando assim a

identificacao bacteriana (McMahon et al., 2025; Seven et al., 2025).

3.2 A SOLUCAO PARA O ENIGMA DO ENOVELAMENTO DE PROTEINAS

Em 1973, o bioquimico Christian Anfinsen postulou a sua "hipdtese termodinamica", que estabelece
que toda a informagdo necessaria para que uma cadeia de aminoacidos se enovele na sua estrutura
tridimensional tnica e funcional estd contida na sua propria sequéncia (Anfinsen, 1973). Este principio
estabeleceu as bases de um dos maiores desafios da biologia computacional: prever a estrutura
tridimensional (3D) de uma proteina conhecendo apenas a sua sequéncia. O problema ¢ de uma
complexidade avassaladora; uma proteina pode ter um numero de conformacdes possiveis que supera o
numero de d&tomos no universo (Hou et al., 2024).

Resolver este enigma era de uma importancia capital. A funcdo bioldgica de uma proteina — seja
catalisar uma reagao, transportar uma molécula ou transmitir um sinal — depende intimamente da sua forma
tridimensional. Portanto, conhecer a estrutura ¢ um pré-requisito para compreender os mecanismos das
doencas a nivel molecular, desenhar farmacos que se acoplem a alvos especificos e engenhar novas enzimas
para aplicagdes industriais. Durante décadas, o "padrdo-ouro" para determinar estas estruturas foram
técnicas experimentais como a cristalografia de raios X e a ressonancia magnética nuclear (RMN) (Rahimi
et al., 2022; Smyth; Martin, 2000). No entanto, estes métodos sdo lentos, extremamente dispendiosos e ndo

aplicaveis a todas as proteinas (Bertoline et al., 2023). Isto gerou uma enorme lacuna de conhecimento:
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enquanto as bases de dados continham centenas de milhdes de sequéncias de proteinas, apenas se tinha

resolvido experimentalmente a estrutura de uma pequena fracao, cerca de 200.000 (Bertoline et al., 2023).

3.3 ALPHAFOLD 2: AREVOLUCAO NA BIOLOGIA ESTRUTURAL

Em 2020, durante a 14* edi¢ao da competi¢ao bienal de avaliacdo critica de técnicas para a previsao
da estrutura de proteinas (CASP14), o sistema de IA AlphaFold 2, desenvolvido pela DeepMind da Google,
produziu resultados que foram descritos como transformacionais e de alta precisdo (Jumper et al., 2021).
Pela primeira vez, um método computacional era capaz de prever a estrutura das proteinas com uma
precisao comparavel a dos métodos experimentais, resolvendo em grande medida o problema de 50 anos.

O funcionamento do AlphaFold 2 representa um marco na aplica¢dao do deep learning a problemas
cientificos. Ao contrario de modelos anteriores, ¢ um sistema end-to-end que integra conhecimento fisico e
bioldgico diretamente no desenho da sua arquitetura de rede neuronal profunda (Jumper et al., 2021). O
processo pode ser resumido da seguinte forma:

1. O sistema toma como entrada a sequéncia de aminoacidos da proteina alvo.

2. Procura em enormes bases de dados publicas sequéncias geneticamente relacionadas para
construir um alinhamento de sequéncias multiplas (MSA). O MSA revela que posicdes de
aminodacidos tenderam a mutar juntas ao longo da evolucao, um forte sinal de que estes residuos,
embora distantes na sequéncia linear, provavelmente estdo em contacto fisico na estrutura 3D
enovelada (Jumper et al., 2021).

3. Uma rede neuronal baseada num "mecanismo de atenc¢dao" (um conceito retirado do
processamento de linguagem natural) analisa as complexas relacdes dentro do MSA para inferir
as distancias e orientagdes entre pares de aminoacidos.

4. Esta informagdo ¢ utilizada para construir um "grafo espacial" que representa a estrutura da
proteina. O sistema refina iterativamente este grafo, passando a informagao de um lado para o
outro entre a representacdo 1D da sequéncia, uma representacao 2D das distancias e a estrutura
3D final, até convergir numa previsao de alta confianca.

O impacto deste avango foi monumental. O artigo que descreve o método, tornou-se um dos
trabalhos cientificos mais influentes da historia recente, acumulando mais de 40000 citacoes até setembro
de 2025 (Jumper et al., 2021). No entanto, a decisdo estratégica da DeepMind de tornar publico o codigo-
fonte e, em colaboragdo com o Instituto Europeu de Bioinformatica (EMBL-EBI), criar a AlphaFold Protein
Structure Database, foi o que verdadeiramente catalisou a revolugao (Varadi et al., 2022). Esta base de
dados de acesso livre democratizou o acesso a mais de 300000 previsdes estruturais. Esta estratégia de
ciéncia aberta funcionou como um ciclo de retroalimentagcdo massiva: permitiu a milhdes de investigadores

de todo o mundo utilizar, validar e construir sobre a tecnologia. Isto ndo sé acelerou descobertas em areas
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tao diversas como o desenvolvimento de vacinas contra a malaria, a engenharia de enzimas para degradar
plasticos e a luta contra a resisténcia aos antibidticos (Behling et al., 2023; Ko et al., 2022; Liu et al., 2024;
Yang et al., 2023), mas também consolidou o estatuto do AlphaFold como o padrdo-ouro de uma forma

muito mais rapida e solida do que uma abordagem proprietaria poderia ter alcangado.

3.4 ALPHAFOLD 3: A ARQUITETURA DA INTERACAO MOLECULAR

Se o AlphaFold 2 resolveu o problema da estrutura das proteinas como atores individuais, o
AlphaFold 3, apresentado em 2024 por Abramson et al., representa o passo logico e conceptual seguinte:
entender as proteinas como componentes de um ecossistema molecular interativo (Abramson et al., 2024).
A fungdo bioldgica raramente € o resultado de uma unica molécula; as proteinas interagem constantemente
com outras biomoléculas para realizar as suas tarefas. A evolu¢ao do AlphaFold 2 para o AlphaFold 3 nao
¢ apenas uma melhoria técnica, mas um reflexo computacional de um amadurecimento no pensamento
bioldgico, passando de uma abordagem centrada na "peca" para uma centrada na "maquina molecular"
completa.

O avango na precisao ¢ notavel: 0 modelo mostra pelo menos uma melhoria de 50% na previsao de
interacdes entre proteinas e outros tipos de moléculas em comparacdo com os métodos existentes
(Abramson et al., 2024). Isto ¢ alcancado através de uma arquitetura de rede neuronal completamente
redesenhada, baseada num "modelo de difusdo". Esta abordagem comeca com uma "nuvem" de atomos
desordenada e, através de um processo iterativo de refinamento, converge na estrutura tridimensional mais

provavel do complexo molecular como um todo (Abramson et al., 2024).

3.5 ESTUDO DE CASO: A CACA POR ANTIBIOTICOS NO "TERCEIRO DOMINIO" DA VIDA

A resisténcia aos antimicrobianos (RAM) ¢ uma pandemia silenciosa que avanca a um ritmo
alarmante. Segundo dados de 2019, as infecdes resistentes a medicamentos foram a causa direta de pelo
menos 1,27 milhdes de mortes em todo o mundo e estiveram associadas a quase 5 milhdes de mortes
adicionais (Murray et al., 2022b). As projecdes sao ainda mais sombrias: um relatdrio apoiado pelas Nagoes
Unidas adverte que, se ndo forem tomadas medidas drasticas, o nimero de mortes anuais por RAM podera
ascender a 10 milhdes até 2050 (Naddaf, 2024). O impacto econdmico ¢ igualmente devastador, com custos
que incluem estadias hospitalares mais longas, a necessidade de medicamentos mais caros € uma possivel
redugdo de 3,4 bilides de doélares (Ahmed et al., 2024; Naddaf, 2024).

Face a crescente crise de resisténcia antimicrobiana, a necessidade de descobrir novas classes de
antibioticos ¢ desesperada. A busca tradicional, centrada em bactérias do solo e fungos, tem apresentado
rendimentos decrescentes, o que impulsionou os investigadores a explorar fronteiras bioldgicas mais

insolitas. Uma das mais promissoras ¢ o dominio das Arqueias (Archaea), o "terceiro dominio" da vida,
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formado por organismos unicelulares com caracteristicas genéticas e bioquimicas que os distinguem tanto
das bactérias como dos eucariotas como a sua parede celular e a sua membrana celular Gnica (Baker et al.,
2020; Spang; Offre, 2019).

As arqueias sao conhecidas por prosperarem em alguns dos ambientes mais extremos da Terra, desde
fontes termais a ferver até aguas hipersalinas e fontes vulcanicas submarinas (Baker et al., 2020; Chaban;
Ng; Jarrell, 2011). A sua capacidade de sobreviver nestas condigdes sugere uma bioquimica unica. No
entanto, a sua relevancia ndo se limita a estes nichos, uma vez que também fazem parte de microbiomas
complexos como o do intestino humano, o que as torna uma fonte potencial e diretamente relevante de
novos compostos bioativos (Guerra, 2024). Apesar deste potencial, muitas arqueias sdo extremamente
dificeis de cultivar, uma barreira que tem limitado o seu estudo.

Para superar esta barreira, emerge uma mudanca de paradigma: a "bioprospe¢ao digital. Em vez de
depender dos limites do cultivo microbiano, esta abordagem explora diretamente a informa¢do gendémica e
protedmica armazenada em bases de dados. A inteligéncia artificial atua como um "prospetor" virtual que
analisa estes enormes repositorios em busca de sequéncias com potencial antimicrobiano. Esta metodologia
ndo s6 acelera radicalmente a descoberta, como também revela o potencial de organismos previamente
inacessiveis.

Um estudo recente demonstra o poder desta abordagem. Utilizando uma plataforma de
aprendizagem automatica (APEX 1.1), foi realizado uma busca sistematica nos proteomas de 233 espécies
de arqueias (Torres; Wan; De La Fuente-Nunez, 2025). Os resultados foram extraordindrios: o modelo de
IA identificou mais de 12.000 sequéncias de péptidos com alto potencial antimicrobiano, aos quais deram
o nome de "arqueasinas". Para validar as previsodes, a equipa sintetizou 80 destas arqueasinas e, em testes
in vitro, uns espantosos 93% mostraram atividade contra bactéria farmacorresistente. Os testes avangaram
para modelos animais (in vivo), onde o candidato mais promissor, a arqueasina-73, demonstrou uma
eficdcia no tratamento de infe¢cdes comparavel a da polimixina B, um potente antibidtico de tltimo recurso
(Torres; Wan; De La Fuente-Nunez, 2025). Este trabalho pioneiro ndo s6 valida as arqueias como uma nova
e rica fonte de antibidticos, mas também estabelece o poder da A para desbloquear o potencial oculto no

codigo genético dos cantos mais inexplorados da vida.

4 O FUTURO DA BIOLOGIA E COMPUTACIONAL

A sinergia entre a inteligéncia artificial e a bioinformatica consolidou uma mudanga de paradigma
fundamental, transformando a biologia de uma ciéncia descritiva para uma eminentemente preditiva. O
sucesso do AlphaFold na resolucao do problema do enovelamento de proteinas ndo representa um ponto
final, mas sim o catalisador para uma nova era de investiga¢ao aplicada, cujo potencial ¢ demonstrado no

seu uso para a prospecao de novos antibidticos em linhagens bioldgicas pouco exploradas para combater a
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crise da resisténcia aos antimicrobianos. A capacidade de prever com alta precisdo a estrutura e as interagdes
de complexos moleculares permite agora guiar a experimentagcdo laboratorial com hipdteses geradas
computacionalmente, otimizando drasticamente os ciclos de descoberta. Este poder preditivo estabelece as
bases para futuras aplicagdes, como o desenho de tratamentos personalizados baseados na dinamica
estrutural de proteinas e o desenvolvimento da biologia sintética para criar biomoléculas com fungdes a
medida. A convergéncia do codigo bioldgico e do computacional dotou a ciéncia das ferramentas para
interpretar e, potencialmente, reescrever a logica molecular da vida, estabelecendo que o futuro da

investigacao biologica ¢, inequivocamente, computacional.
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