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RESUMO 

A convergência da inteligência artificial e da bioinformática iniciou uma revolução científica, 

transformando a nossa capacidade de interpretar a complexidade biológica. Este trabalho argumenta que a 

recente solução para o problema do enovelamento de proteínas, alcançada por ferramentas de IA como o 

AlphaFold, proporcionou um arsenal tecnológico sem precedentes para enfrentar crises de saúde globais 

como a resistência aos antimicrobianos (RAM). Apresenta-se a "bioprospeção digital" como um novo 

paradigma que, em vez de cultivar microrganismos, explora diretamente os dados genómicos e 

proteómicos. Este método permite agora investigar fronteiras biológicas antes inacessíveis, destacando o 

domínio das Arqueias como um alvo de especial interesse. Devido à sua bioquímica única e por ser um 

ramo da vida vastamente inexplorado, a recente análise computacional dos seus proteomas revelou um rico 

potencial para novas famílias de compostos antimicrobianos ("arqueasinas"), validando assim a sua 

importância como uma fonte crucial para a descoberta de futuros antibióticos. Assim, a transição de uma 

ciência descritiva para uma preditiva, impulsionada por esta sinergia, inaugura uma nova era no desenho 

de fármacos e na engenharia biológica. 

 

Palavras-chave: Machine learning; Bioinformática; AlphaFold; Resistência aos antimicrobianos; 

Arqueias. 
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1 INTRODUÇÃO 

Na confluência da biologia e da computação, está a emergir uma revolução científica de uma escala 

sem precedentes. Esta transformação baseia-se na convergência de duas linguagens fundamentais: o código 

genético, a sequência de nucleótidos que dita a forma e a função de todo o ser vivo, e o código 

computacional da inteligência artificial (IA), que nos concede a capacidade de processar e compreender a 

complexidade biológica a uma velocidade e profundidade antes inimagináveis. A fusão destes dois códigos 

não representa uma melhoria incremental, mas sim uma mudança de paradigma que está a redefinir os 

limites da descoberta. Permite-nos, pela primeira vez, decifrar a "gramática" oculta das proteínas, as 

macromoléculas que executam as instruções da vida (Jumper et al., 2021). 

Esta nova era é definida pela nossa capacidade de enfrentar desafios que durante muito tempo foram 

considerados intratáveis. O primeiro deles é o "grande desafio" do enovelamento de proteínas, um enigma 

que tem ocupado a comunidade científica por mais de 50 anos (Anfinsen, 1973; Jumper et al., 2021a). 

Prever a intrincada estrutura tridimensional de uma proteína a partir da sua sequência linear de aminoácidos 

era uma tarefa de uma complexidade computacional astronómica, mas fundamental, uma vez que a estrutura 

determina a função. O segundo desafio é uma crise de saúde pública de caráter urgente e global: a resistência 

aos antimicrobianos (RAM). Declarada pela Organização Mundial da Saúde (OMS) como uma das dez 

principais ameaças à humanidade, a RAM ameaça reverter um século de avanços médicos, fazendo com 

que infeções comuns voltem a ser mortais devido à estagnação na descoberta de novos antibióticos (Murray 

et al., 2022a). 

O argumento central deste trabalho é que a recente solução para o primeiro desafio, impulsionada 

pela IA através de ferramentas como o AlphaFold, nos proporcionou um arsenal conceptual e tecnológico 

completamente novo para enfrentar o segundo. Ao decifrar o código estrutural das proteínas, abrimos 

caminhos inovadores para descobrir e desenhar os fármacos do futuro, iniciando uma nova era em que o 

código da vida já não é apenas lido, mas começa a ser compreendido e, potencialmente, reescrito. 

 

2 BIOINFORMÁTICA: A LINGUAGEM DA BIOLOGIA NA ERA DIGITAL 

2.1 DEFINIÇÃO E FUNDAMENTOS 

A bioinformática é a disciplina científica que se situa na interseção da biologia, da informática, da 

matemática e da estatística (Carolina Cabral da Silva; Cidinaria Silva Alves, 2024; Uesaka et al., 2022). O 

seu propósito fundamental é desenvolver métodos e ferramentas para armazenar, analisar e, de forma 

crucial, interpretar a vasta quantidade de dados biológicos que as tecnologias modernas geram (Carolina 

Cabral da Silva; Cidinaria Silva Alves, 2024; Diniz; Canduri, 2017; Uesaka et al., 2022). Em essência, a 

bioinformática atua como a "parte linguística da genética". Assim como um linguista estuda os padrões da 

linguagem para compreender o seu significado e estrutura, um bioinformático analisa os padrões nas 
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sequências de ADN e proteínas para identificar genes, determinar as suas funções, estabelecer relações 

evolutivas e prever a sua conformação tridimensional. Esta disciplina é a ponte indispensável que liga os 

dados biológicos brutos, como os milhares de milhões de bases de um genoma sequenciado, ao 

conhecimento biológico aplicável e à compreensão funcional (Uesaka et al., 2022). 

A necessidade da bioinformática surgiu de uma realidade inescapável: os avanços nas tecnologias, 

como as tecnologias de sequenciação de nova geração (NGS), produziram millones de dados biológicos 

(Rabbani; Tekin; Mahdieh, 2014). Tal volume de informação excedia a capacidade dos métodos de análise 

tradicionais. Sem um arcabouço computacional para organizar, consultar e analisar esses dados, o Projeto 

Genoma Humano, por exemplo, teria resultado numa coleção ininteligível de letras em vez de um mapa 

funcional da nossa espécie. A bioinformática forneceu esse enquadramento, combinando bases de dados 

biológicas massivas com algoritmos sofisticados e modelos estatísticos (Clark; Lillard, 2024; Sayers et al., 

2021). Portanto, o nascimento da "biologia de big data" não foi um produto exclusivo das tecnologias de 

sequenciação, mas o resultado da simbiose entre a geração de dados em grande escala e a capacidade da 

bioinformática para transformar esses dados em conhecimento estruturado. 

 

2.2 O IMPACTO TRANSFORMADOR NA CIÊNCIA E NA MEDICINA 

O catalisador que demonstrou o poder da bioinformática à escala mundial foi a conclusão do Projeto 

Genoma Humano em 2004 (Hood; Rowen, 2013). Este marco não foi apenas um triunfo da biologia 

molecular, mas também uma proeza bioinformática que tornou manejável uma tarefa de análise de dados 

de enorme escala e complexidade. Desde então, as suas aplicações permeiam quase todos os campos das 

ciências da vida, gerando um impacto transformador. 

Entre as suas aplicações mais destacadas encontram-se: 

● Desenvolvimento de fármacos: As ferramentas bioinformáticas aceleram drasticamente a 

descoberta de novos medicamentos. Permitem a identificação de alvos terapêuticos a nível 

molecular e a realização de simulações computacionais para prever como um fármaco potencial 

interagirá com o seu alvo, reduzindo custos e tempo nas fases iniciais de investigação (Behzadi; 

Gajdács, 2022; Bian; Xie, 2018; Xia, 2017; Zhang et al., 2025). 

● Saúde pública e epidemiologia: O papel da bioinformática foi crucial durante a pandemia de 

COVID-19. A análise computacional rápida da sequência genómica do vírus SARS-CoV-2 

permitiu decifrar a estrutura molecular das suas proteínas, 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 bioinformáticos para prever a evolução e propagação de epidemias. 

● Indústria, biotecnología e agricultura: No setor industrial, a bioinformática é crucial para a 
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"mineração de genomas", que consiste em explorar os genomas de microrganismos em busca 

de genes que produzam enzimas de interesse. Estes biocatalisadores são otimizados e utilizados 

para desenvolver processos industriais mais eficientes e ecológicos no fabrico de detergentes, 

biocombustíveis 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 agrícola, a integração entre bioinformática e tecnologias não 

destrutivas tem aberto novas fronteiras. Métodos como a espectroscopia no infravermelho próximo (NIR) 

vêm se mostrando promissores para avaliação de qualidade de frutas, permitindo a análise simultânea de 

vários atributos com mínima preparação da amostra. Essa técnica já demonstrou eficácia em culturas como 

mangas (Da Silva Alves et al., 2025; De Freitas et al., 2022), abacaxi (Amuah et al., 2019), abacate (Subedi; 

Walsh, 2020), laranja (Borba et al., 2021), nectarina (Scalisi; O’Connell, 2021), banana (Sripaurya et al., 

2021), melão (Kim et al., 2021), maçã (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 bioinformáticos, torna-se possível não apenas predizer atributos de qualidade, 

mas também identificar padrões ligados à nutrição, ao amadurecimento e até a distúrbios fisiológicos, 

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

 

3 INTELIGÊNCIA ARTIFICIAL: O MOTOR COMPUTACIONAL DA DESCOBERTA 

BIOLÓGICA 

No contexto das ciências da vida, a inteligência artificial não é uma consciência abstrata, mas um 

conjunto de ferramentas computacionais avançadas desenhadas para analisar dados biológicos complexos, 

modelar processos naturais e, fundamentalmente, fazer previsões baseadas em padrões que são 

frequentemente indetectáveis para a análise humana. A IA permite aos investigadores decodificar vastos 

conjuntos de dados genômicos, simular comportamentos moleculares e modelar interações ecológicas a 

uma escala e velocidade sem precedentes (Hamid Jamialahmadi et al., 2024).  

Para compreender a sua aplicação, é útil distinguir dois conceitos-chave: 

Aprendizagem de máquina (Machine Learning): É um ramo da IA onde os algoritmos são 

treinados com grandes quantidades de dados para "aprender" a realizar tarefas específicas sem serem 

programados explicitamente para cada regra (Janiesch; Zschech; Heinrich, 2021). Por exemplo, um modelo 

de machine learning pode ser alimentado com milhares de sequências de mutações genéticas, algumas 

rotuladas como benignas e outras como patogénicas. Com o tempo, o algoritmo aprende a identificar os 

padrões distintivos de cada classe e pode prever a natureza de uma nova mutação 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 é um subcampo 

do machine learning que utiliza arquiteturas chamadas redes neuronais artificiais, que se inspiram 

vagamente na estrutura do cérebro humano 40,41. Estas redes consistem em múltiplas camadas de 

"neurónios" interligados (daí o termo "profundo"), onde cada camada aprende a reconhecer características 

cada vez mais complexas e abstratas dos dados 40. Esta estrutura hierárquica é particularmente eficaz para 

analisar os dados biológicos, que são massivos, de alta dimensionalidade e muitas vezes não estruturados, 

como as sequências genômicas ou as imagens microscópicas. Um diferencial importante do deep learning 

é a sua robustez em lidar com dados massivos e não estruturados. Alharbi et al. (2022) apontam que “deep 

learning methods have shown unprecedented performance in genomics, especially when analyzing large-

scale, high-dimensional data sets” 42. Essa característica tem permitido avanços expressivos em 

bioinformática, como na análise de sequências genômicas, no reconhecimento de padrões em imagens 

biomédicas e na predição de estruturas de proteínas.  

Além disso, as redes neurais profundas têm alcançado desempenhos comparáveis 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 revolução tecnológica se estende agora à biologia preditiva (Goodfellow; 

Bengio; Courville, [S.d.]). 

A verdadeira revolução da IA na biologia não reside apenas na automatização ou no aumento da 

velocidade de análise, mas numa mudança fundamental de paradigma: de uma ciência predominantemente 

descritiva para uma ciência preditiva. A biologia tradicional e a bioinformática clássica centraram-se em 

descrever e catalogar o mundo natural: sequenciar um genoma, determinar uma estrutura proteica, anotar a 

função de um gene. A IA, e em particular o deep learning, sobressai na previsão. Não se limita a descrever 

o que existe, mas prevê o que poderia ser ou o que acontecerá. Exemplos como a previsão da estrutura 

tridimensional de uma proteína a partir da sua sequência linear, a previsão da patogenicidade de uma 

variante genética ou a previsão da eficácia de um composto farmacológico ilustram esta mudança (Hsu; 

Lu; Hsu, 2024; Jumper et al., 2021; Zhou; Astore; Skolnick, 2022). Este poder preditivo permite que as 

experiências de laboratório sejam guiadas por hipóteses geradas computacionalmente com uma alta 

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

 

3.1 APLICAÇÕES FUNDAMENTAIS DA IA EM BIOLOGIA 

As capacidades preditivas da IA já estão a ser aproveitadas numa vasta gama de aplicações 

biológicas e médicas: 

● Genómica: Ferramentas como o DeepVariant da Google utilizam redes neuronais profundas 

para analisar milhões de sequências genómicas e identificar variantes genéticas com uma 
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precisão superior aos métodos anteriores, o que é crucial para diagnosticar doenças genéticas 

(Poplin et al., 2018). 

● Descoberta de fármacos: A IA está a transformar o longo e dispendioso processo de 

desenvolvimento de medicamentos. Os algoritmos podem analisar vastas bibliotecas químicas 

para identificar moléculas candidatas com potencial terapêutico, prever as suas propriedades 

farmacológicas e até otimizar a sua estrutura para melhorar a sua eficácia e segurança (Blanco-

González et al., 2023; Rehman et al., 2025). 

● Biologia de sistemas: A IA permite modelar as complexas redes de interação entre genes, 

proteínas e metabolitos que governam a célula (Dasgupta; De, 2023; Kannan et al., 2025; 

Kitano, 2012). Estes modelos ajudam os cientistas a compreender como pequenas perturbações, 

como uma mutação ou a ação de um fármaco, podem afetar o sistema biológico no seu todo. 

● Diagnóstico médico: Os algoritmos de deep learning, especialmente os baseados em visão por 

computador, estão a demonstrar uma notável capacidade para analisar imagens médicas. 

Podem, por exemplo, identificar sinais precoces de melanoma em fotografias de lesões 

cutâneas, detetar anomalias em radiografias ou prever o resultado da coloração de Gram 

diretamente a partir de imagens de microscopia, automatizando e acelerando assim a 

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

 

3.2 A SOLUÇÃO PARA O ENIGMA DO ENOVELAMENTO DE PROTEÍNAS 

Em 1973, o bioquímico Christian Anfinsen postulou a sua "hipótese termodinâmica", que estabelece 

que toda a informação necessária para que uma cadeia de aminoácidos se enovele na sua estrutura 

tridimensional única e funcional está contida na sua própria sequência (Anfinsen, 1973). Este princípio 

estabeleceu as bases de um dos maiores desafios da biologia computacional: prever a estrutura 

tridimensional (3D) de uma proteína conhecendo apenas a sua sequência. O problema é de uma 

complexidade avassaladora; uma proteína pode ter um número de conformações possíveis que supera o 

número de átomos no universo (Hou et al., 2024). 

Resolver este enigma era de uma importância capital. A função biológica de uma proteína — seja 

catalisar uma reação, transportar uma molécula ou transmitir um sinal — depende intimamente da sua forma 

tridimensional. Portanto, conhecer a estrutura é um pré-requisito para compreender os mecanismos das 

doenças a nível molecular, desenhar fármacos que se acoplem a alvos específicos e engenhar novas enzimas 

para aplicações industriais. Durante décadas, o "padrão-ouro" para determinar estas estruturas foram 

técnicas experimentais como a cristalografia de raios X e a ressonância magnética nuclear (RMN) (Rahimi 

et al., 2022; Smyth; Martin, 2000). No entanto, estes métodos são lentos, extremamente dispendiosos e não 

aplicáveis a todas as proteínas (Bertoline et al., 2023). Isto gerou uma enorme lacuna de conhecimento: 
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enquanto as bases de dados continham centenas de milhões de sequências de proteínas, apenas se tinha 

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

 

3.3 ALPHAFOLD 2: A REVOLUÇÃO NA BIOLOGIA ESTRUTURAL 

Em 2020, durante a 14ª edição da competição bienal de avaliação crítica de técnicas para a previsão 

da estrutura de proteínas (CASP14), o sistema de IA AlphaFold 2, desenvolvido pela DeepMind da Google, 

produziu resultados que foram descritos como transformacionais e de alta precisão (Jumper et al., 2021). 

Pela primeira vez, um método computacional era capaz de prever a estrutura das proteínas com uma 

precisão comparável à dos métodos experimentais, resolvendo em grande medida o problema de 50 anos. 

O funcionamento do AlphaFold 2 representa um marco na aplicação do deep learning a problemas 

científicos. Ao contrário de modelos anteriores, é um sistema end-to-end que integra conhecimento físico e 

biológico 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 sequência de aminoácidos da proteína alvo. 

2. Procura em enormes bases de dados públicas sequências geneticamente relacionadas para 

construir um alinhamento de sequências múltiplas (MSA). O MSA revela que posições de 

aminoácidos tenderam a mutar juntas ao longo da evolução, um forte sinal de que estes resíduos, 

embora distantes na sequência linear, provavelmente estão em contacto físico na estrutura 3D 

enovelada (Jumper et al., 2021). 

3. Uma rede neuronal baseada num "mecanismo de atenção" (um conceito retirado do 

processamento de linguagem natural) analisa as complexas relações dentro do MSA para inferir 

as distâncias e orientações entre pares de aminoácidos. 

4. Esta informação é utilizada para construir um "grafo espacial" que representa a estrutura da 

proteína. O sistema refina iterativamente este grafo, passando a informação de um lado para o 

outro entre a representação 1D da sequência, uma representação 2D das distâncias e a estrutura 

3D final, até convergir numa previsão de alta confiança. 

O impacto deste avanço foi monumental. O artigo que descreve o método, tornou-se um dos 

trabalhos científicos mais influentes da história recente, acumulando mais de 40000 citações até setembro 

de 2025 (Jumper et al., 2021). No entanto, a decisão estratégica da DeepMind de tornar público o código-

fonte e, em colaboração com o Instituto Europeu de Bioinformática (EMBL-EBI), criar a AlphaFold Protein 

Structure Database, foi o que verdadeiramente catalisou a revolução (Varadi et al., 2022). Esta base de 

dados de acesso livre democratizou o acesso a mais de 300000 previsões estruturais. Esta estratégia de 

ciência aberta funcionou como um ciclo de retroalimentação massiva: permitiu a milhões de investigadores 

de todo o mundo utilizar, validar e construir sobre a tecnologia. Isto não só acelerou descobertas em áreas 
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tão diversas como o desenvolvimento de vacinas contra a malária, a engenharia de enzimas para degradar 

plásticos e a luta contra a resistência aos antibióticos (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 padrão-ouro de uma forma 

muito mais rápida e sólida do que uma abordagem proprietária poderia ter alcançado. 

 

3.4 ALPHAFOLD 3: A ARQUITETURA DA INTERAÇÃO MOLECULAR 

Se o AlphaFold 2 resolveu o problema da estrutura das proteínas como atores individuais, o 

AlphaFold 3, apresentado em 2024 por Abramson et al., representa o passo lógico e conceptual seguinte: 

entender as proteínas como componentes de um ecossistema molecular interativo (Abramson et al., 2024). 

A função biológica raramente é o resultado de uma única molécula; as proteínas interagem constantemente 

com outras biomoléculas para realizar as suas tarefas. A evolução do AlphaFold 2 para o AlphaFold 3 não 

é apenas uma melhoria técnica, mas um reflexo computacional de um amadurecimento no pensamento 

biológico, passando de uma abordagem centrada na "peça" para uma centrada na "máquina molecular" 

completa. 

O avanço na precisão é notável: o modelo mostra pelo menos uma melhoria de 50% na previsão de 

interações entre proteínas e outros tipos de moléculas em comparação com os métodos existentes 

(Abramson et al., 2024). Isto é alcançado através de uma arquitetura de rede neuronal completamente 

redesenhada, baseada num "modelo de difusão". Esta abordagem começa com uma "nuvem" de átomos 

desordenada e, através de um processo iterativo de refinamento, converge na estrutura tridimensional mais 

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

 

3.5 ESTUDO DE CASO: A CAÇA POR ANTIBIÓTICOS NO "TERCEIRO DOMÍNIO" DA VIDA 

A resistência aos antimicrobianos (RAM) é uma pandemia silenciosa que avança a um ritmo 

alarmante. Segundo dados de 2019, as infeções resistentes a medicamentos foram a causa direta de pelo 

menos 1,27 milhões de mortes em todo o mundo e estiveram associadas a quase 5 milhões de mortes 

adicionais (Murray et al., 2022b). As projeções são ainda mais sombrias: um relatório apoiado pelas Nações 

Unidas adverte que, se não forem tomadas medidas drásticas, o número de mortes anuais por RAM poderá 

ascender a 10 milhões até 2050 (Naddaf, 2024). O impacto económico é igualmente devastador, com custos 

que incluem estadias hospitalares mais longas, a necessidade de medicamentos mais caros e uma possível 

redução de 3,4 biliões de dólares (Ahmed et al., 2024; Naddaf, 2024).  

Face à crescente crise de resistência antimicrobiana, a necessidade de descobrir novas classes de 

antibióticos é desesperada. A busca tradicional, centrada em bactérias do solo e fungos, tem apresentado 

rendimentos decrescentes, o que impulsionou os investigadores a explorar fronteiras biológicas mais 

insólitas. Uma das mais promissoras é o domínio das Arqueias (Archaea), o "terceiro domínio" da vida, 
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formado por organismos unicelulares com características genéticas e bioquímicas que os distinguem tanto 

das bactérias como dos eucariotas como a sua parede celular e a sua membrana celular única (Baker et al., 

2020; Spang; Offre, 2019). 

As arqueias são conhecidas por prosperarem em alguns dos ambientes mais extremos da Terra, desde 

fontes termais a ferver até águas hipersalinas e fontes vulcânicas submarinas (Baker et al., 2020; Chaban; 

Ng; Jarrell, 2011). A sua capacidade de sobreviver nestas condições sugere uma bioquímica única. No 

entanto, a sua relevância não 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 são extremamente 

difíceis de cultivar, uma barreira que tem limitado o seu estudo. 

Para superar esta barreira, emerge uma mudança de paradigma: a "bioprospeção digital. Em vez de 

depender dos limites do cultivo microbiano, esta abordagem explora diretamente a informação genómica e 

proteómica armazenada em bases de dados. A inteligência artificial atua como um "prospetor" virtual que 

analisa estes enormes repositórios em busca de sequências com potencial antimicrobiano. Esta metodologia 

não só acelera radicalmente a descoberta, como também revela o potencial de organismos previamente 

inacessíveis. 

Um estudo recente demonstra o poder desta abordagem. Utilizando uma plataforma de 

aprendizagem automática (APEX 1.1), foi realizado uma busca sistemática nos proteomas de 233 espécies 

de arqueias (Torres; Wan; De La Fuente-Nunez, 2025). Os resultados foram extraordinários: o modelo de 

IA identificou mais de 12.000 sequências de péptidos com alto potencial antimicrobiano, aos quais deram 

o nome de "arqueasinas". Para validar as previsões, a equipa sintetizou 80 destas arqueasinas e, em testes 

in vitro, uns espantosos 93% mostraram atividade contra bactéria farmacorresistente. Os testes avançaram 

para modelos animais (in vivo), onde o candidato mais promissor, a arqueasina-73, demonstrou uma 

eficácia no tratamento de infeções comparável à da polimixina B, um potente antibiótico de último recurso 

(Torres; Wan; De La Fuente-Nunez, 2025). Este trabalho pioneiro não só valida as arqueias como uma nova 

e rica fonte de antibióticos, mas também estabelece o poder da IA para desbloquear o potencial oculto no 

código genético dos cantos mais inexplorados da vida.  

 

4 O FUTURO DA BIOLOGIA É COMPUTACIONAL 

A sinergia entre a inteligência artificial e a bioinformática consolidou uma mudança de paradigma 

fundamental, transformando a biologia de uma ciência descritiva para uma eminentemente preditiva. O 

sucesso do AlphaFold na resolução do problema do enovelamento de proteínas não representa um ponto 

final, mas sim o catalisador para uma nova era de investigação aplicada, cujo potencial é demonstrado no 

seu uso para a prospeção de novos antibióticos em linhagens biológicas pouco exploradas para combater a 
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crise da resistência aos antimicrobianos. A capacidade de prever com alta precisão a estrutura e as interações 

de complexos moleculares permite agora guiar a experimentação laboratorial com hipóteses geradas 

computacionalmente, otimizando drasticamente os ciclos de descoberta. Este poder preditivo estabelece as 

bases para futuras aplicações, como o desenho de tratamentos personalizados baseados na dinâmica 

estrutural de proteínas e o desenvolvimento da biologia sintética para criar biomoléculas com funções à 

medida. A convergência do código biológico e do computacional dotou a ciência das ferramentas para 

interpretar e, potencialmente, reescrever a lógica molecular da vida, estabelecendo que o futuro da 

investigação biológica é, inequivocamente, computacional. 
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