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Uma viagem a origem da vida

“A origem e procura de vida no Universo sado duas
das grandes questdes para as quais a Ciéncia
ainda nao tem resposta. A curiosidade humana
nao conhece fronteiras, e invariavelmente surge
a pergunta: havera vida noutros planetas? E
como surgiu a vida na Terra?”

Na Conferéncia de Natal Ciéncia Viva 2022, a
astrobidloga Zita Martins propoe-se a fazer uma
viagem com o publico pelo espago, as nossas
origens e aos locais do Universo onde existem
condigGes para a vida se ter desenvolvido.
Contando com a ajuda de asteroides, meteoritos,
cometas e poeira cdsmica vamos viajar pelo
tempo e pelo espaco sideral para descobrir
como tudo comecou.

Evento gréatis mas de inscrigao obrigatdria.
TEATRO ABERTO, LISBOA

HTTPS://WWW.CIENCIAVIVA.PT/CONFERENCIA-DE-NATAL/2022

17/07
a 19/07023

VIII Encontro Internacional da Casa
das Ciéncias

Subordinado ao tema da Energia, iremos rumar a
cidade dos canais, Aveiro, para o VIII Encontro
Internacional da Casa das Ciéncias.

Mantendo a estrutura de sempre, ofereceremos
varios painéis, oficinas e plenarias tematicas para
o0s grupos habituais.

No inicio de 2023 apresentaremos o programa e as
inscrigdes serdo abertas.

Esteja atento!

UNIVERSIDADE DE AVEIRO

WWW.CASADASCIENCIAS.ORG/8ENCONTROINTERNACIONAL/

16/07
a 20/07*23

XI Congresso Nacional de Geologia
Geociéncias e desafios globais

0 XI Congresso Nacional de Geologia (XI CNG)
tera lugar em Coimbra, no Edificio Central da
FCTUC (Pdlo 2 da Universidade de Coimbra), onde
se localizam as instalagdes do Departamento

de Ciéncias da Terra. No XI CNG procurar-se-a
destacar o papel das Geociéncias na concretizagao
dos objetivos do desenvolvimento sustentavel
segundo as Nagdes Unidas, contribuindo assim
para a resolugao de 8 Desafios Globais: (1)
Minerais e inovagao tecnolégica, (2) Materiais e
economia circular, (3) Riscos naturais e alteragdes
climaticas, (4) Acesso e qualidade da agua, (5)
Descarbonizacao e fontes de energia, (6) Satde

e qualificagdo ambiental, (7) Seguranga e
sustentabilidade urbana e (8) Geodiversidade e
geoconservacgao. Para além das sessdes cientificas
(orais e posters), excursoes e sessdo da Sociedade
Geoldgica de Portugal, o XI CNG contara ainda
com workshops dirigidos a professores do ensino
basico e secundario.

Para mais informagoes, consulte a pagina do
congresso.

UNIVERSTDADE DE COIMBRA, POLO 2

HTTPS://XICNG.NET/

(GIMBRA2023

X1 CONAGRESSO NACIONAL DE GEOLOGIA
GEOCIENCIAS E DESAFIOS GLOBAIS



Ciéncia e Arte

FIGURA 1. Théatre D'opéra Spatial. (Imagem de Jason
M. Allen)

Um recente artigo do The New York Times,
assinado por Kevin Rose, da conta do 1.2 lu-
gar no concurso anual de pintura da Feira
do Estado norte-americano do Colorado de
2022, atribuido ao artista Jason M. Allen.
Ele concorreu na categoria digital mas a
novidade é que usou o programa Midjour-
ney baseado em Inteligéncia Artificial
para criar a obra, que se intitula Thédtre
D’opéra Spatial (FIGURA 1), passando-a
finalmente a tela usando uma impressora
prépria.

Este resultado criou mal-estar no seio
da comunidade artistica por ultrapassar
algumas linhas definidoras do status quo.

0 programa Midjourney e outros, como
o Stable Diffusion e o DALL-E2, funcionam
com base em milhdes de imagens acessi-
veis na internet, ensinando algoritmos de
inteligéncia artificial a reconhecer padrdes
e relagdes entre eles para originarem no-
vas imagens no estilo pretendido. O que
significa que os artistas que disponibiliza-

ram as suas obras estéo, de certo modo, a

contribuir para o treino dos seus compe-
tidores algoritmicos. Mas este argumento
nem é o mais forte, porque uma obra que
€ exposta numa galeria ou museu torna-se
dominio publico e tem o potencial de inspi-
rar novos artistas. A diferenca reside aqui
no mecanismo de criagdo; nestes casos,
puros amadores conseguem gerar obras
sofisticadas introduzindo simplesmente
algumas palavras numa caixa de texto do

programa.

Inteligéncia artificial
na producao de hidro-
génio verde

FIGURA 1. Estagao de producdo de hidrogénio na ilha de
Eday-Escdcia.

O hidrogénio é uma fonte de energia cada
vez mais procurada por ser renovavel e
limpa; a sua combustdo produz agua. Mui-
ta investigacdo tem sido dedicada a produ-
cdo e armazenamento deste gas utilizando
fontes de energia renovaveis e ndo poluen-
tes, o que levou a criagcdo da nova designa-
¢do de hidrogénio verde, apesar da subs-
tancia elementar ser sempre a mesma,

H,. Recentemente, a empresa H,GO Power
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do Reino Unido, num consdrcio com a Eu-
ropean Marine Energy Centre (EMEC) e o
Imperial College de Londres, instalou uma
estacdo piloto para producdo de hidrogé-
nio verde nailha escocesa de Eday que usa
a Inteligéncia Artificial na sua gestao.

Este projeto foi recentemente reforgado
com uma verba de 494 000 libras ester-
linas do Department of Business, Energy
and Industrial Strategy do governo bri-
tanico, o que mostra a importancia deste
topico.

Os algoritmos de Inteligéncia Artificial
sdo utilizados para integrar dados histori-
cos e de previsdo de meteorologia (ventos
e marés), de precos da energia elétrica e
de funcionamento da prépria rede de dis-
tribuicdo, de modo a otimizar a produgéao e

armazenamento de hidrogénio.

Ilhas de plastico

o

A 3o Great Pacific ~© ™

Garbage
Patch

Microplastics Concentration

Lower Higher

FIGURA 1. Distribuigao de plasticos nos oceanos.
(https://www.earthdata.nasa.gov/learn/articles/ocean-plastic)

Um grupo de investigadores da Universi-
dade do Texas, em Austin-USA, apresenta-
ram, em 2022, um estudo na revista Nature
em que sdo usadas técnicas de machine-

-learning para conceber mutantes da enzi-

ma PETase que aumentem a sua atividade
catalitica, com o objetivo de a aplicar a
escala industrial. Esta enzima, descoberta
em 2016 por investigadores da Universida-
de de Kyoto no Japao, é produzida natural-
mente pela bactéria Ideonella sakaiensis e
degrada o PET (Politereftalato de etileno),
um tipo de plastico muito usado no fabrico
de garrafas. A produgdo anual de PET no
mundo é atualmente de 81 milhdes tone-
ladas, o que representa cerca de 20% da
producao total de plasticos. A reduzida ati-
vidade quimica destes polimeros sintéticos
torna a sua reciclagem dificil, criando-se
assim um grave problema ambiental. As
correntes maritimas vdo acumulando os
detritos langcados no ambiente em zonas
especificas dos oceanos. Investigadores
da NASA tém usado dados de satélites e
técnicas de machine-learning para moni-
torizar essas ilhas nos oceanos da Terra;
uma delas, localizada no nordeste do ocea-
no Pacifico, e designada Great Pacific Gar-
bage Patch, cobre uma area equivalente
ao estado norte-americano do Texas ou da
Franga (FIGURA 1).

Este é, portanto, um problema ambiental
gue tem ocupado equipas multidisciplina-
res de investigadores na procura urgente
de solucdes vidveis e em que técnicas de
Big Data estdo efetivamente a revelar-se
bastante Uteis.



Professor do Ano
2022

Francisco Félix

Francisco Anténio Fidalgo Félix Dias, de 63 anos, é natural de Peniche onde vive e trabalha
como professor do grupo 520 (Biologia e Geologia) na Escola Secundaria daquela cidade. Sem-
pre ligado de forma umbilical a terra que o viu nascer, é Licenciado em Ensino de Biologia e Geo-
logia, pela UA, desde 1984 e Mestre em Ciéncias da Terra e da Vida para o Ensino, pela FCUL,
desde 2004. A sua dissertacado de mestrado ndo podia deixar de estar associado a Peniche: “A
Geologia do Concelho de Peniche: patriménio natural, recursos pedagdgicos e valor cultural”.
Exercendo funcgdes docentes desde que se licenciou, na escola onde hoje esta, desempenhou
praticamente todos os cargos associados ao desempenho dessa atividade: diretor de turma, di-
retor de curso (Ensino Profissional), coordenador de ano, coordenador de departamento, repre-
sentante de grupo de recrutamento, avaliador externo, membro da Assembleia de Escola e do
Conselho Geral, e ainda Coordenador dos programas Eco-Escolas (2016—2022) e Escola Azul
(2018—2022), sendo Fundador e responsavel pelo Clube Ecoldgico O Airinho (1993—2004).
Um divulgador acérrimo do patriménio da sua terra, participou em inimeros congressos,
seminarios e coldquios ,quer de indole educacional, quer de natureza mais abrangente, ligados
as forgas vivas e ao patrimdnio geoldgico que sempre defendeu. Com mais de uma dezena de
artigos cientificos e livros publicados, colaborou em projetos de investigagao envolvendo a
Geologia de Peniche, integrando equipas do Departamento de Ciéncias da Terra da Universi-

dade de Coimbra e do Departamento de Paleontologia da Universidad Complutense de Madrid.

PROFSSOR DO ANO 2022

&3]



PROFESSOR DO ANO 2022

o]

Integra o Conselho Cientifico da AGEO — Associagdo Geoparque Oeste, sendo ainda sdcio fun-
dador e Presidente do Conselho Diretivo da Associacdo Arméria — Movimento Ambientalista
de Peniche, do qual foi Vice-Presidente e Presidente da Assembleia Geral. Colabora também
com a Camara Municipal de Peniche na divulgacdo do patriménio do Concelho. Em 2019, foi
galardoado com o prémio Profissional do Ano, pelo Rotary Clube de Peniche, prémio associa-
do a investigagéo, preservacao e divulgacdo do Patrimdnio Natural de Peniche, pelo trabalho
desenvolvido em prol do patriménio do Concelho e, nesse mesmo ano, a Camara Municipal
atribuiu-lhe a Medalha de Mérito Municipal de Dedicacdo. Em 2022, recebeu um Louvor de
Meérito atribuido pelo Conselho Pedagogico da Escola Secundaria de Peniche, pelo excelente
trabalho de coordenagéo, colaboragdo e divulgagdo de atividades desenvolvidas no &mbito
do ambiente, através do estabelecimento de diversas parcerias internas e externas a Escola.

Fotdgrafo de exceléncia, possui centenas de trabalhos, dos quais mais de uma centena
publicados no Banco de Imagens da Casa das Ciéncias, tendo recebido por diversas vezes
distingdes sobre essa atividade. Em 2018, recebeu o Prémio de Distin¢do, em 2019, o Prémio
de Mérito e, em 2021, o Prémio de Exceléncia, sempre na categoria de Fotografia Educativa.
Participou em varias exposicoes, sendo de destacar a exposicdo de fotografia Superficies,
texturas e pavimentos na orla costeira de Peniche, a exposigdo Fragmentos da Geologia de
Peniche — uma perspetiva estética; colaborou na exposicao coletiva Arte [Des]Confinada e
ainda a exposicao de fotografia inflorescéncias.

0 reconhecimento da sociedade e dos seus pares, como provam os inimeros testemunhos
que recebemos e as distingdes ja referidas, € unanime na aceitagdo e satisfagdo pelo reco-
nhecimento que a Casa das Ciéncias lhe presta este ano.

0 empenho e dedicacdo do Prof. Francisco Félix tem sido extremamente relevante na educa-
cdo e formacdo dos jovens de Peniche, despertando vocacdes e conferindo competéncias para
a formacdo de pessoas integras e profissionais de relevo, ndo sé no contexto local como a nivel
nacional. Sinto-me honrado e com profundo sentimento de orgulho em ter sido seu aluno.

Sérgio Leandro, Antigo aluno e Diretor da Escola Superior de Turismo e Tecnologia do Mar — IPLeiria

Como colega e amiga, ndo teria aqui espaco para realcar todas as qualidades e as iniciativas que

o Prof. Francisco Félix teve como professor da Escola Secunddria de Peniche e como cidadéo.
O Prof. Francisco Félix é um verdadeiro homem de cultura, ndo so pelo que sabe, na sua drea de

formacdo, literatura, musica, fotografia, etc., mas também pelo seu gosto em transmitir e envolver
os outros. Como foi bom ter sido sua colega e poder participar em tantas atividades que ele ideali-
zou, distribuindo tarefas de modo a integrar o maior nimero possivel de membros da comunidade

escolar e até da comunidade local.

Maria Rosario Cavalheiro Silva, Professora da Escola Secundaria de Peniche

“Professor do Ano” é a distin¢do atribuida anualmente pela Comissdo Editorial da Casa das Ciéncias a
um professor em reconhecimento do seu mérito como docente do ensino bdsico ou secunddrio e da sua
disponibilidade de partilhar a sua experiéncia com os colegas.



A Revolucao no
tratamento de dados
em Ciéncia

As sociedades humanas atravessam neste momento alteragdes profundas na sua organi-
zagdo. O facil acesso a informacao e a sua rapida circulagdo estao a criar novas formas de
relacionamento social entre os cidadaos e entre estes e 0s seus governos. As preocupagoes
com a protegao de dados e a relagdo com as liberdades, direitos e garantias dos cidadaos
entraram definitivamente na agenda politica. Tudo isto se encontra intimamente ligado a
revolugdo que se esta a observar no campo da Ciéncia e que ilustra bem o impacto que ela
tem nas nossas vidas.

De facto, a Histéria mostra-nos que a evolugdo da Ciéncia passa por periodos de impulsos
disruptivos que afetam o modo como interpretamos o Mundo e até a propria organizacdo
das sociedades. Ha sensivelmente duas décadas, no dealbar deste novo século/milénio, ini-
cidamos uma nova fase tecnoldgica, a era da globalizacao digital, que acelerou vertiginosa-
mente a producao e troca de informagdo em todo o planeta. Assistimos a criagdo de novas
formas de produzir, armazenar e analisar dados, que justifica a existéncia do novo campo
interdisciplinar da Ciéncia de Dados, ou Data Science, que utiliza técnicas computacionais,
algoritmicas, estatisticas e matematicas para tratar eficientemente grandes quantidades
de dados e permitir extrapolar conhecimento.

A crescente capacidade no armazenamento de dados e a diminuicdo consistente do seu
preco, aliada ainda a uma maior facilidade de consulta, vai continuamente alimentando a
obsessdo com a acumulacgao de informacgédo que, mesmo aparentemente inutil no momento,
podera ser utilizada posteriormente para um determinado fim. Esta nova era digital, além de
abrir todo um novo mundo de possibilidades de bem-estar, ameaga-nos também com inespe-
rados desafios ao status quo a que todos nds temos de responder. Como sempre aconteceu
no passado, a humanidade enfrenta o perigo do aproveitamento de uma nova tecnologia para
fins menos altruistas e, como reagéo, muitos mecanismos de protecdo de dados sdo conce-

bidos para manter a privacidade dos cidad&os e evitar o uso ilicito da informacao.
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Neste nimero da Revista quisemos dar realce a este fendmeno, reunindo um conjunto
interessante de artigos que, de um modo direto ou indireto, abordam o uso de grandes
quantidades de dados para gerar conhecimento cientifico. Assim, mostramos aqui exem-
plos de estudos na area da astrofisica para interpretacdo de dados sobre a dinamica no
interior das estrelas, na geologia, com o tratamento de dados imagioldgicos de satélite
para identificagdo de depdsitos minerais na crosta terrestre, na bioquimica, com o recurso a
grandes bases de dados de proteinas para a concegdo de novos farmacos, na biologia, com
o estudo da descodificagdo do genoma humano, com um outro sobre biogeografia marinha
macaronésica, e ainda, com um artigo que exemplifica a utilizagdo destas técnicas na con-
cecdo de uma aplicagdo para a classificagcdo automatica de imagens de espécies bioldgicas.

A dimenséao da Revista ndo nos permite aumentar o numero de exemplos de aplicagdo
de técnicas de Data Science nas areas tradicionais das ciéncias exatas, mas muitos outros
poderiam ser apresentados. Esperamos, contudo, que a pequena selegdo incluida nesta
edicdo da Revista consiga despertar no leitor a curiosidade por esta tematica e o estimule
na procura de outras leituras.

Votos de um Bom Ano!

Alexandre Lopes Magalhaes

Universidade do Porto



Classificacao
taxonomica em
Biologia usando IA

Luis M. B. Lopes, Eduardo R. B. Marques
DCC/ FC/ Universidade do Porto

A ubiquidade dos telemdveis, a sua capacidade computacional e a elevada qualida-
de dos sensores fotograficos que os equipam abrem imensas possibilidades a par-
ticipacao dos cidadaos em atividades cientificas, um conceito designado por Cién-
cia Cidada (Citizen Science). E neste contexto que surge o Biolens, um projeto para
classificacao automatica de imagens de espécies bioldgicas usando técnicas de in-
teligéncia artificial.

As aplicagGes web desenvolvidas pelo projeto sugerem uma classificagdo taxonémica
para um animal ou planta cuja fotografia é carregada pelo utilizador. Assim, um utilizador
pode ndo sé recolher informac3o relevante sobre uma espécie (por exemplo, fotografia,
data, local), mas tem também a possibilidade de saber, em geral com um grau de confianga
elevado, qual o nome cientifico do animal ou planta que acabou de registar. Atualmente, a
aplicagao inclui modelos de classificagdo para diferentes grupos taxondémicos da fauna e
flora de Portugal: libélulas e libelinhas (Dragonlens), borboletas diurnas (Lepilens) e no-
turnas (Mothlens) e plantas (Floralens) (FIGURA 1). Como foi referido, a classificagdo das
imagens é feita usando ferramentas de inteligéncia artificial, nomeadamente de machine
learning, cujo objetivo é “ensinar” conceitos aos computadores por forma a que estes
possam reter esse conhecimento e aplica-lo noutros contextos.

No caso concreto do projeto Biolens, utilizam-se redes neuronais profundas (deep
learning) que tentam simular em computador a forma como o nosso cérebro aprende e
sintetiza conhecimento através de redes de neurdnios que processam e trocam informa-

¢ao entre si.
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Dragonlens Lepilens Mothlens Floralens

FIGURA 1. As classes taxonomicas atualmente suportadas pelo projeto Biolens.

No caso do Mothlens, por exemplo, o processo de aprendizagem passa por fornecer
ao computador um conjunto de imagens de mariposas com a respetiva classificagao
taxondmica correta (indicada ou verificada por especialistas). Este conjunto funciona
como uma referéncia para a rede neuronal aprender as diferencas e semelhancas en-
tre as espécies representadas. Depois de um processo de treino, tipicamente bastan-
te intensivo em termos computacionais e que pode demorar varias horas ou mesmo
dias, a rede produz um programa que sintetiza o conhecimento adquirido. Este progra-
ma, designado “modelo”, recebe imagens de mariposas e responde com sugestdes de
classificagdo (FIGURA 2).
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FIGURA 2. Criagdo do conjunto de treino, treino da rede neuronal profunda e geragao do modelo de classificacao.

Os modelos usados pelo Biolens foram treinados usando os servigos da Google Cloud,
mais concretamente a plataforma Google AutoML e a biblioteca open-source TensorFlow
para machine learning. As imagens para os conjuntos de treino foram extraidas princi-
palmente do iNaturalist Research-grade Observations e do Observation.org, Nature data
from around the World datasets, publicados no Global Biodiversity Information Facility
(GBIF), com imagens complementares extraidas de outros repositérios especializados,
incluindo o grupo Lepidoptera Portugal, no Facebook, para as quais a classificagdo ha-

via sido validada pelos especialistas, e o conjunto de imagens de excelente qualidade



identificadas por especialistas do projeto FloraOn, gentilmente disponibilizado pela So-
ciedade Portuguesa de Boténica.

A pagina do Biolens agrega as varias aplicagdes web que utilizam os modelos supraci-
tados para classificar de forma automatica imagens de animais ou plantas submetidas
por utilizadores. Para cada imagem, a aplicagdo selecionada gera uma lista de suges-
toes de classificacdo ordenadas por ordem decrescente de confianga. Estes resultados
sdo apresentados aos utilizadores numa pagina web gerada dinamicamente e guarda-
dos numa base de dados no servidor, juntamente com a imagem e a data de submissao
(FIGURA 3).
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FIGURA 3. A arquitetura da aplicagdo Web Biolens.

A aplicacao Web é albergada num computador servidor modesto com apenas 4 GB de RAM
e 2 CPUs. Tal é possivel gracgas ao uso dos modelos gerados pelo Google AutoML na varian-
te TensorFlow Lite, um formato otimizado para a utilizagdo em dispositivos com recursos
computacionais limitados, ndo s computadores com recursos modestos, mas também
dispositivos como telemdveis ou tablets da forma discutida mais abaixo.

Os modelos sao, naturalmente, faliveis. Defeitos de construgdo no conjunto de treino,
imagens mal identificadas no dito conjunto ou imagens de baixa qualidade submeti-
das pelos utilizadores finais, por exemplo, podem levar a que os modelos produzam
sugestoes incorretas. Os resultados devem por isso ser encarados como “sugestdes
informadas” e ndo como classificagdes definitivas, as quais devem sempre passar pelo
crivo de um ou mais especialistas humanos (FIGURA 4).

No seguimento do desenvolvimento da pagina do Biolens e das varias aplicacdes web
ai residentes, exploramos também a possibilidade de oferecer o Biolens através de

uma aplicagdo movel.
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FIGURA 4. Interface da aplicagdo Web e exemplo de classificagao de imagem.

Apesar das aplicages web poderem ser utilizadas em telemadveis ou tablets através de
um browser, uma aplicagdo mével poderia fornecer um conjunto extra de funcionalidades
ao utilizador (por exemplo: utilizacdo online, manutencdo de um registo de avistamentos
no dispositivo). O conceito foi concretizado para apenas um dos modelos do Biolens, no

caso o Lepilens, com o desenvolvimento de uma aplicagdo para iOS (FIGURA 5).
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FIGURA 5. Interface da aplicacao iOS.

A aplicagdo permite que fotografias obtidas com o telemdvel ou carregadas de outros
dispositivos ou da web, possam ser classificadas pelo modelo TensorFlow Lite. Um dos

requisitos do desenvolvimento especificava que a aplicagcao deveria poder funcionar sem



estar ligada a internet, uma situagdo comum para quem realiza trabalho de campo. Assim
sendo, todos os avistamentos de borboletas sdo documentados, com data e hora, coor-
denadas GPS do local e notas opcionais do utilizador, e guardados numa base de dados
SQLite3. Uma vez ligado a internet, o utilizador podera optar por descarregar esses dados
para o seu proprio computador ou contribuir com eles para uma plataforma existente, por
exemplo, o iNaturalist ou o Observation.org.

A arquitetura da aplicagdo movel permite que seja facilmente estendida para incluir os
restantes modelos suportados pelo Biolens. Este trabalho, ainda que menos criativo e

mais sistematico, faz parte dos planos futuros de desenvolvimento do projeto.
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Big data

colecoes bioldgicas, museus e a biogeografia
marinha da Macaronésia

Sérgio P. Avila, Carlos Melo, Patricia Madeira
CIBIO-Agores/ InBIO/ BIOPOLIS

Para quem, como os autores deste texto, trabalha em ilhas oceanicas e tenta decifrar os
processos e padroes evolutivos que aqui decorrem atualmente, bem como os que decor-
reram ao longo do tempo geoldgico, assume particular relevo o conhecimento que é ne-
cessario ter acerca da ontogenia de cada ilha, ou seja, da histéria evolutiva de cada uma
das ilhas estudadas, bem como da histdria de cada uma das espécies que, ao longo dos
milhdes de anos de tempo Util de uma ilha, foi capaz de la chegar, ai viver e, pelo menos
algumas, evoluir, originando espécies endémicas. A grande maioria das ilhas oceanicas
passa por varios estados ontogenéticos, com uma histéria evolutiva que se pode resumir
da seguinte forma: 1) fase de monte submarino; 2) fase de ilha emergente; 3) fase de
construcdo de edificios vulcanicos; 4) fase erosiva; 5) fase de atol (dependente da ocor-
réncia de corais); 6) fase de guyot. Nas fases 1 a 3 predomina a construgio da ilha, com
altas taxas de emissao de produtos vulcanicos, ao passo que a partir do final da fase 3
predominam os processos erosivos que atuam a par dos usuais processos de subsidén-
cia do(s) edificio(s) vulcanico(s), fazendo com que, progressivamente, a ilha se transfor-

me num monte submarino de topo aplanado, conhecido pelo nome de guyot.

Esta descrigdo é importante pois o impacto, sobre os seres vivos, da historia evolutiva de
uma ilha oceénica vulcanica é diferente, consoante trabalhemos com organismos mari-
nhos ou com organismos terrestres. E facil de entender que os organismos marinhos po-
dem colonizar uma proto-ilha quando esta ainda esta na fase de monte submarino, ao pas-
so que, somente quando ha drea emersa, € que ha substrato disponivel para ser colonizado
por organismos terrestres. Por outro lado, quando uma antiga ilha é arrasada por agentes
erosivos e passa a fase de monte submarino, os organismos terrestres sdo extirpados,
por vezes milhares de anos antes do desaparecimento dos organismos marinhos litorais,
0s quais s6 desaparecem quando, no processo de subsidéncia, os picos mais elevados do
monte submarino descem abaixo de cerca de 50 metros.



Para além do conhecimento geoldgico detalhado, que é proporcionado pelas diferentes
historias evolutivas das ilhas, ilhéus e montes submarinos que formam um determinado
arquipélago, é importante para os biélogos marinhos darem resposta as seguintes questoes:
1) De onde vieram os colonizadores iniciais que povoaram a primeira ilha/monte submarino
desse arquipélago? 2) Quando atingiram essa primeira ilha pela primeira vez? 3) O que lhes
sucedeu ao longo do tempo evolutivo? Todas estas questdes estdo atualmente enquadra-
das por um ramo fascinante da Biologia que da pelo nome de Biogeografia Insular. Tendo
por base os estudos iniciais de Wallace, em 1880, a Biogeografia Insular sofreu um enor-
me incremento com a obra seminal de MacArthur & Wilson de 1967, e teve recentemente
desenvolvimentos extraordindrios para os investigadores que trabalham com organismos
insulares terrestres, bem como para aqueles que estudam organismos insulares marinhos.

Enquanto que o estudo dos fdsseis responde a segunda pergunta (o “Quando chegaram a
ilha"), ja a sistematica e taxonomia efetuada por reputados especialistas responde a terceira
questéo, a qual lida com os fendmenos de especiacio. Falta a resposta a primeira questao,
na qual se abordam as origens dos colonizadores. E aqui que entra, mais uma vez, a Biogeo-
grafia Insular e o estudo das relagdes biogeograficas dos organismos terrestres, bem como
dos marinhos. Para responder cabalmente a esta importante questao, é necessario conhecer
em detalhe as listas de espécies, validadas por especialistas, dos organismos selecionados
(por exemplo, moluscos marinhos gastrépodes, equinodermes, algas) em cada local a com-
parar. E aqui que adquirem relevo as colecdes curadas em Museus, as quais, apos compila-
das, acabam por preencher os requisitos para serem incluidas nos processos de Big Data.

Por definicao, Big Data é uma area do conhecimento que se dedica ao estudo de um gran-
de volume de dados. Nos ultimos anos, temos assistido a uma cada vez maior utilizagdo
de Big Data pelos bidlogos, seja através da construcdo de grandes bases de dados taxond-
micas para organismos recentes (por exemplo: WoRMS — World Register of Marine Species)
ou passados (isto é, de fdsseis; ex: PaleoBiology Database), seja, por exemplo, através da
construgdo de arvores filogenéticas utilizando genomas completos de varios organismos, o
que requer capacidade computacional cada vez mais substancial. Consequéncia disto, ¢ a
procura crescente por parte do mercado cientifico e empresarial de cientistas (programa-
dores, algoritmistas, engenheiros de sistemas) capazes de darem respostas aos problemas
com que os investigadores se deparam na analise de volumes de dados cada vez maiores.

A par destes desenvolvimentos recentes nesta nova area do conhecimento que é o Big Data,
assiste-se no nosso pais a um recrudescimento do investimento em Museus, com o corres-
pondente reconhecimento da importéncia e valorizagdo da curadoria das colegdes bioldgi-
cas, paleontoldgicas e geoldgicas que sdo mantidas a cargo destas instituigdes. Dou aqui
dois exemplos de sucesso: 0 Museu de Histdria Natural e da Ciéncia da Universidade do
Porto, instituido formalmente em 2015 e em funcionamento desde 2019 e a Casa dos Fds-

seis, inaugurada em 2016 em Vila do Porto, onde é divulgado ao publico o extraordinéario e
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internacionalmente relevante patrimdnio paleontolégico existente na ilha de Santa Maria,
no arquipélago dos Acores (FIGURA 1).

»

FIGURA 1. 0 Museu Casa dos Fdsseis em Vila do Porto, na ilha de Santa Maria (Agores).

Estas colecdes sdo fundamentais, ndo s6 como repositdrio da biodiversidade atual e pas-
sada — os grandes Museus sdo muito visitados por cientistas porque possuem enormes
colegdes e muito exemplares-tipo (os quais correspondem aos individuos que serviram
para a descri¢do formal de uma dada espécie) — mas também pelo relevante papel educa-
tivo que desempenham ao promoverem a Ciéncia e o conhecimento.

Vamos exemplificar tudo o que atras foi dito, através de um caso de estudo. A Maca-
ronésia € uma ampla area geografica localizada no Atlantico norte, onde estao cinco ar-
quipélagos: Acores, Madeira, Selvagens, Canarias e Cabo Verde. No total, nesta regido,
existem 31 ilhas de maior dimensao e muitos ilhéus e montes submarinos (FIGURA 2).

A palavra “Macaronésia” foi cunhada pela primeira vez pelo botanico britanico Philip
Barker-Webb (ca. 1845) para abranger os arquipélagos da Madeira, Selvagens e Canarias.
Mais tarde, Engler, em 1879, incluiu os Agores na regido da Macaronésia e Dansereau, em
1961, alargou ainda mais o conceito, ao incluir as ilhas de Cabo Verde. Alguns autores
consideram que outras regides apresentam também um ndmero significativo de taxa co-

muns com as ilhas da Macaronésia, nomeadamente algumas areas da Peninsula Ibérica



e algumas zonas costeiras do noroeste africano adjacente. Embora o termo “Macaronésia”
tenha sido usado com diferentes significados, a inclusdo de Cabo Verde é um assunto par-

ticularmente controverso, em especial para os especialistas no meio marinho.
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FIGURA 2. Enquadramento geogréfico e biogeografico da Macaronésia e das costas atlanticas de Africaeda Europa. As
linhas pretas representam as ecorregioes biogeogréaficas de acordo com Spalding et al. (2007) e a linha pontilhada repre-
senta a provincia biogeografica lusitana, segundo Freitas et al. (2019). 1) Mar de Alboran; 2) Ecorregido da Plataforma
Atlantica Sul-Europeia; 3) Ecorregido dos Acores; 4) Ecorregido Webbnésia (que integra os arquipélagos da Madeira,
Selvagens e Candrias); 5) Provincia biogeogréafica Lusitana; 6) Ecorregido de ressurgéncia Saariana; 7) Ecorregido de
ressurgéncia do Sahel; e 8) subprovincia biogeogréfica de Cabo Verde. A subprovincia de Cabo Verde e a ecorregiao de
ressurgéncia do Sahel pertencem a Provincia biogeografica de Transigdo da Africa Ocidental. AZO — Acores; MAD — Ma-
deira; SEL — Selvagens; CAN — Candrias; CAB — Cabo Verde; POR — Portugal; MOR — Marrocos; WES — Saara Ocidental;
MAU — Mauritania e SEN — Senegal.

Varios estudos baseados em peixes marinhos costeiros e gastropodes de Cabo Verde
concluiram que a estrutura da comunidade e as relagdes biogeograficas do biota marinho
deste arquipélago diferem significativamente dos outros arquipélagos da Macaronésia,
mas, até recentemente, esta questdo ndo tinha sido abordada de forma quantitativa, es-

truturada e através de um estudo multifilo.
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Enquadrado pelas premissas do modelo dindmico Sea-Level Sensitive (SLS) da biogeo-
grafia insular marinha e fundamentado nos processos e padrées evolutivos biogeografi-
cos insulares, foi recentemente publicado o estudo mais abrangente, até a data, acerca da
biogeografia marinha macaronésica. Coordenado por um dos autores (SPA), este trabalho
permitiu efetivar, do ponto de vista marinho, a primeira analise comparativa multifilo para
reavaliar este debate e, assim, testar se a Macaronésia era (ou ndo) uma unidade biogeo-
grafica coerente. Para tal, efetuou-se uma compilagdo exaustiva de listas de espécies,
avalizadas por especialistas, dos seis grupos nativos marinhos macaronésicos mais es-
tudados: peixes costeiros, equinodermes, moluscos gastropodes, crustaceos decapodos
braquidros, anelideos poliquetas e macroalgas. Foram ainda incluidas outras regides pro-
ximas (por exemplo, Portugal continental, o Mediterraneo, ilhas Britanicas, entre outras),
as quais serviram para melhor elucidar as relagdes biogeograficas entre os varios arqui-
pélagos que formam a Macaronésia, e entre a Macaronésia e as outras regioes seleciona-
das. No total, foram incluidas 7 492 espécies marinhas, sendo que 3 737 destas ocorrem
nos arquipélagos da Macaronésia. A principal conclusdo deste trabalho levou a criagdo de
uma nova unidade biogeografica — a ecorregido da Webbnesia — assim homenageando
Philip Barker-Webb e, pela primeira vez baseada em dados quantitativos sonantes, per-
mitiu individualizar e separar os arquipélagos dos Acores e de Cabo Verde dos restantes.

Assim, Cabo Verde devera ser considerado como uma subprovincia biogeografica isola-
da, os Agores como uma ecorregido e Madeira, Selvagens e Canarias formam uma nova

ecorregido, denominada Webbnesia. E este o poder do uso de Big Data!

Artigo completo em rce.casadasciencias.org/rceapp/art/2022/051/



Bases de dados de
Proteinas

Ana Oliveira
LAQV/ REQUIMTE/ DQB/ FCUP

A biologia, a quimica e a bioquimica tém-se vindo a transformar em ciéncias ricas em
dados. Atualmente, geram-se enormes quantidades de dados para estruturas tridimensio-
nais, dados de atividade e funcgéGes, e particularmente sobre a estrutura primaria de pro-
teinas. Com o aumento de dados, cresceu também a necessidade de armazenar, integrar
e comunicar estes grandes conjuntos de informacao protedmica como um todo. Neste
pequeno texto, focamo-nos na UniProt, a base de dados universal de proteinas, que retine
em si informacao de varias outras bases de dados e, por isso, permite aos investigadores

o0 acesso rapido e facil a quantidades de informagao massiva.

A necessidade de uma Base de Dados em Proteinas

Nao podemos falar em bases de dados sem primeiro introduzir, brevemente, a Bioin-
formatica. Esta emergente area interdisciplinar combina o poder computacional e téc-
nicas informaticas, matematicas e de estatistica com a biologia, a quimica, a farmacia
e a medicina (FIGURA 1). Margaret 0. Dayfoff foi, sem duvida, a mae da bioinformatica e
a pioneira no desenvolvimento das suas técnicas. Foi ela quem pela primeira vez apli-
cou métodos matematicos e computacionais a bioquimica, criando as primeiras bases
de dados de proteinas e acidos nucleicos. Dayoff deu origem ao atual cédigo de uma
letra dos aminoacidos, numa tentativa de reduzir o volume de dados, para que os (super)
computadores da época pudessem armazenar mais informacéo. Desde entéo, a infor-
matica sofreu grandes avancos e a capacidade de armazenamento de dados aumentou
exponencialmente. Em paralelo, ocorreram grandes avangos nas ciéncias genémicas e
nas tecnologias de sequenciacdo de proxima geragao, as quais permitiram, nas ultimas
décadas, descobrir informagdo gendmica e proteémica de um variado numero de orga-
nismos. Como consequéncia, o numero de proteinas sequenciadas e arquivadas em ba-

ses de dados tem aumentado drasticamente nos ultimos anos.
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FIGURA 1. Integracdo da informacdo numa base de dados bioinformética. A esquerda encontram-se os sistemas técnicos
que suportam a bioinformatica, a direita as disciplinas cientificas relacionadas com a bioinformatica. No centro mostra-
mos a informagé&o vista como um todo, isto €, como o DNA dé origem a distintas proteinas e a sua diversidade taxondmica.

As proteinas sdo macromoléculas de particular interesse porque ocupam o campo
molecular intermédio entre o gene e a transcrigdo, e desempenham um papel fundamen-
tal na estrutura e organizagdo molecular e celular. Além disso, a maioria dos processos
fisioldgicos e patolégicos manifesta-se a nivel proteico, e, portanto, torna-se emergente
a utilizacdo de técnicas protedmicas e bioinformaticas de alto rendimento para alcancar
uma melhor compreensao da biologia molecular basica e das suas alteragées em casos
de doencas. A comparacao entre proteinas, ou entre familias de proteinas, fornece in-
formagao sobre a sua relagdo no genoma ou com outras proteinas relativas em outras
espécies, e também permite a identificagdo do porqué da sua implicagdo em doencas.
Assim, a integracdo de dados sobre varias proteinas permite obter muito mais informa-
cdo que aquela dada por uma simples proteina isolada. A riqueza dos novos dados pro-
tedmicos permite aos investigadores formular perguntas bioldgicas complexas e obter
novos conhecimentos cientificos que suportem estas novas hipdteses orientadas por
dados. Nos ultimos anos, foram desenvolvidas muitas bases de dados bioinformaticas
relacionadas com proteinas, instalagGes de consulta e ferramentas de software de ana-
lise de dados para organizar e fornecer anotagdes bioldgicas de proteinas que apoiem
analises sequenciais, estruturais, funcionais e evolutivas no contexto da bioquimica de

redes e sistemas.



A evolucao de bases de dados de proteinas

A necessidade de reunir informacdo sobre a sequéncia de proteinas remonta a 1965,
quando se publica o Atlas da Sequéncia e Estrutura de Proteinas, editado por Margaret O.
Dayhoff. Este trabalho reunia apenas a informacéao sequencial de 66 proteinas diferentes,
agrupadas em 10 categorias e continha aspetos muito basicos como a formagao de pontes
persulfureto ou os locais de interacdo de cofatores. Nesta altura procurava-se ja relacio-
nar a sequéncia da proteina com a sua estrutura e obter pequenas conclusdes através da
comparacdo com proteinas relativas.

Depois, em 1971, surge o Banco de dados de Proteinas (PDB), um repositério publico
e livre focado na biologia estrutural. O PDB contém toda a informacgao conhecida sobre
a estrutura tridimensional de péptidos, proteinas, acidos nucleicos e complexos forma-
dos entre macromoléculas bioldgicas ou entre macromoléculas e pequenos compostos
organicos ou mesmo farmacos. Atualmente, contém mais de 198 mil estruturas deter-
minadas experimentalmente por técnicas de raios-X, NMR e microscopia eletrdnica, e
cerca de 1 milhdo de modelos obtidos computacionalmente por técnicas de bioinformatica.

Em 1984, o atlas de sequéncia de proteinas deu lugar a primeira base de dados mundial
de sequéncias de proteinas classificadas e funcionalmente anotadas — PIR-PSD. O PIR-

-PSD classifica as sequéncias de proteinas com base no conceito de superfamilia. Estas
sequéncias sdo também classificadas com base no dominio da homologia e nos motivos da
sequéncia, ou seja, os dominios de homologia podem corresponder a blocos de construgédo
evolutivos, enquanto os motivos de sequéncia representam sitios funcionais ou regides
conservadas. Esta abordagem na classificagdo permite uma compreensao mais completa
da relagdo fungao-estrutura da sequéncia e da sua evolugao.

Mais tarde, em 1986, nasce, na Universidade de Genebra, a primeira base de dados
que visa reunir a informagao detalhada sobre uma dada proteina — a SWISS-PROT DB.
Para cada proteina incluida nesta base de dados estdo disponiveis trés tipos de infor-
macao: (i) a sequéncia da proteina; (ii) informacao bibliografica; e (iii) a sua informagéo
taxondmica. Sempre que possivel inclui-se também informac&o sobre a fungdo da proteina,
isoformas, modificagdes pos-tradugao, informacao detalhada sobre a estrutura, como os
dominios e residuos cataliticos, mutagdes, estrutura secundaria e quaternaria, similarida-
de com outras proteinas, doengas relacionadas e conflitos na sequéncia.

Finalmente, em 2002, forma-se o consdrcio da UniProt. Este relne equipas de investi-
gacédo do Instituto Europeu de Bioinformatica (EBI), do Instituto Suico de Bioinformatica
(SIB) e do Recurso de Informacao sobre Proteinas (PIR).

UniProt
A UniProt, ou base universal de proteinas, é a maior base de dados mundial com informa-

¢ao sobre proteinas. Continha, em novembro de 2022, cerca de 289 milhdes de sequéncias
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Unicas, que incluem sobretudo proteinas de bactérias e organismos eucariotas, e quase
283 mil proteomas distintos, compreendendo mais de 205 milhdes de combinagdes de
aminoacidos. Esta base de dados abrangente e ndo redundante de sequéncias de proteinas
arquivadas, reune a informacao disponivel em todos os principais recursos acessiveis ao
publico como a Swiss-Prot, a PIR e o PDB, referidos acima, e também a informacéo dispo-
nibilizada em outras bases de dados como o TremBL, RefSeq, GenBank e bases de dados
médicas com informacao sobre pacientes. A cada sequéncia de proteinas, ou entrada, em
linguagem informatica, é atribuido um cddigo identificador Unico e um nome que identifica
cada proteina, tendo em conta o gene que a codifica e o organismo de que provém. Por
exemplo, a ciclooxigenase-2 (COX2) humana, uma enzima extremamente estudada pelas
suas implicagdes em processos inflamatdrios, tem o cédigo identificador P35354 e 0 nome
PGH2_HUMAN. Se o leitor pretender procurar todas as sequéncias de cicloxigenase-2 co-
nhecidas, até a data, bastaria aceder a pagina web da base de dados e no local de busca
(Find your protein), identificado por (A) na FIGURA 2, escrever cyclooxygenase 2. Em alguns
segundos, a base de dados encontra 17 235 resultados, dos quais 17 200 sdo sequéncias
consideradas nao revistas e apenas 35 sdo entradas revistas. Mas entdo que diferenca
ha entre a informagao nas entradas? As sequéncias que tiveram a sua origem na base de
dados de SWISS-PROT (cerca de 570 mil no total) sdo consideradas entradas revistas
porque contém informacé&o validada por especialistas, que para além da informacg&o da es-
trutura primaria das proteinas, inclui também isoformas e variantes, informacao detalhada
sobre a sua fungdo, mecanismo enzimatico (quando aplicavel), estrutura tridimensional,
interagbes com outras proteinas ou DNA e a sua implicagdo em vias metabdlicas e em
doencas. Finalmente, e como ja foi referido anteriormente, para uma melhor compreenséao
da informacao, ndo devemos ver as proteinas isoladas, mas agrupadas com base na sua
similaridade e identidade sequencial. Os bioinformaticos desenvolveram, por isso, técnicas
de comparacao da identidade estrutural de proteinas. Ndo poderiamos aqui focar-nos em
todas as técnicas existentes, mas destacamos duas das mais importantes: Basic Local
Alignment Search Tool (BLAST) e CLUSTAL, implementadas na base de dados. A primeira
procura regides de proteinas com sequéncia semelhante, enquanto a segunda compara
as semelhancas entre 2 ou mais sequéncias. Assim, na UniProt, sempre que possivel, as
sequéncias das proteinas sdo agrupadas em trés grupos distintos: 100% UniRef100 (se as
proteinas compartem 100% da sua identidade sequencial); UniRef90 (quando a identidade
sequencial > 90%) ou UniRef50 (identidade > 50%). A cada um destes grupos ¢ atribuido
um representante, isto ¢, a sequéncia proteica do grupo melhor caracterizada, até a data,

um grupo de proteinas relacionadas.
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FIGURA 2. Integracdo de dados de sequéncias de proteinas e a sua organizacgdo. (A) Vista geral do motor de busca da
base de dados. (B) Distribuicao da sequéncia de proteinas de acordo com a sua classificagdo taxonémica. (C) Principais
ferramentas bioinformaticas para analise de sequéncias proteicas. (D) Numero de entradas incluidas na UniProt em
novembro de 2022. (E) Organizagao da informagao disponivel na base de dados.

Na verséo online deste artigo, pode encontrar um guido para um trabalho pratico que

permite ao estudante realizar uma investigagdo auténtica usando a base de dados UniProt,

de forma analoga como muitos cientistas levam a cabo, hoje em dia, na sua investigacao.

Artigo completo em rce.casadasciencias.org/rceapp/art/2022/052/
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Imagens de satélite,
geologia e IA

Joana Cardoso-Fernandes, Alexandre Lima, Ana Claudia Teodoro
FCUP/ICT/ Universidade do Porto

A geologia, enquanto Ciéncia, procura fundamentalmente compreender os processos que
levaram a formacao do planeta Terra e a sua evolugcao continua ao longo de milhdes de
anos, incluindo o ciclo de formacao das rochas e a sua relagdo com a atmosfera, a biosfera
e a hidrosfera, a colisao e rutura dos continentes como resultado da tectdnica de placas,
mas também compreender a formacao de recursos geoldgicos e como explora-los.

A guerra na Ucrania trouxe-nos uma nova perspetiva sobre as politicas energéticas, a tran-
sicdo energética e até sobre a soberania energética com os paises que tentam encontrar
solugdes para a crise energética sem dar um passo atras nos objetivos de desenvolvimento
sustentavel para alcancar a descarbonizagado global e combater as alteragdes climaticas.

Embora, como cientistas, possamos ter pouca influéncia sobre os decisores, podemos, no
entanto, fazer a nossa parte no processo de transicdo energética. As energias renovaveis,
como a energia solar ou edlica, requerem uma multiplicidade de metais nos processos de
fabrico e, para a maioria deles, a recuperacao e reciclagem de pecas antigas ainda nio é
possivel, e pode ndo ser suficiente num futuro préximo. Portanto, a transigdo energética co-
loca uma grande presséo e cria uma grande procura de metais que ocorrem naturalmente na
crosta terrestre, muitas vezes em conjuntos minerais estaveis em depoésitos minerais. Estes
depodsitos minerais podem encontrar-se numa grande variedade de rochas e configuragdes.
Um exemplo deste tipo de rocha séo os pegmatitos, que podem ser explorados para minerais
e elementos estratégicos para a digitalizac3do e transicdo energética, como o quartzo de alta
pureza para ser usado em 6tica, fibras, semicondutores, energia solar e o litio para mobilida-
de elétrica e armazenamento de energias renovaveis. Se existirem na Europa, menor pegada
carbdnica terdo ao serem explorados e convertidos no velho continente.

Durante as ultimas quatro décadas, os dados de detecdo remota, nomeadamente imagens
de satélite, tém sido uma importante ferramenta na prospecao geoldgica para encontrar di-

ferentes tipos de depdsitos minerais, especialmente em areas remotas e/ou de dificil acesso.



Recentemente, dados de detecdo remota e, consequentemente, imagens de satélite, tém
sido usados para desenvolver novas ferramentas de prospec¢do de baixo impacto, menos
invasivas para as populagoes, flora e fauna. Estes instrumentos foram melhorados ao longo
dos anos para a identificacdo de pegmatitos, uma importante fonte de recursos minerais.
Assim, é fundamental saber quais os dados (imagens de satélite) disponiveis para o
desenvolvimento de tais abordagens e compreender as diferengas, vantagens e desvan-
tagens de cada produto de satélite (FIGURA 1). Os sensores dos satélites medem a radia-
cao eletromagnética em gamas especificas de comprimento de onda, que é quantificada
e convertida numa imagem digital (raster), chamada banda, composta por uma matriz bi-
dimensional de elementos de imagem (pixels). A intensidade de cada pixel corresponde a
um valor numérico discreto armazenado como niveis cinzentos distintos, com niveis mais
brilhantes para as mais altas intensidades. Cada banda tem uma determinada dimensao
(frame), correspondente a area na superficie da Terra capturada por uma imagem, e cada
pixel correspondera a uma area menor (geralmente quadrada) dentro da frame da ima-
gem. Com esta informagdo podemos comparar imagens de satélite de acordo com (i) a
resolucdo espectral (quanto mais estreita for a faixa de comprimento de onda da banda e o
maior numero de bandas, melhor a resolugo); (ii) a resolugdo radiométrica, quanto maior
for o nimero de bits, maior o nimero de niveis cinzentos disponiveis e a resolucao; e (iii) a
resolugdo espacial (quanto menor a area representada por um pixel, maior é a resolugio).
Ha também um outro tipo de resolucao, especifica aos dados de satélite, que € a resolucdo

temporal, ou seja, o0 tempo necessario para revisitar a mesma regido da Terra.
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FIGURA 1. Comparacao da resolucao espectral e espacial de sensores de satélite distintos. O satélite Landsat-8 contém
dois sensores a bordo: Operacional Land Imager (OLI) e Thermal Infrared Sensor (TIRS). O Sentinel-2 transporta o
sensor Multiespectral Instrument (MST).
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0 sensor ASTER a bordo do sistema de observagdo da Terra (EOS) da NASA, langado em
dezembro de 1999, fornece dados cruciais para os geodlogos delinearem depdsitos mine-
rais ao longo dos anos devido a sua resolugdo espectral média-alta, com dados armaze-
nados em 14 bandas cuja resolucgéo espacial e radiométrica varia com o comprimento de
onda (FIGURA 1). As bandas 1—3 tém uma resolug&o espacial de 15 m com quantizagdo
em 8 bits (256 niveis de cinza). As bandas 4—9, também com quantizacdo em 8 bits, tém
uma resolugdo de 30 m. As bandas 10—14 tém uma resolugdo espacial de 90 m com quan-
tizagdo em 12 bits (niveis cinzentos de 0 a 4 095). Infelizmente, houve uma falha num dos
modulos do ASTER em 2008, afetando as bandas 4—9 para futuras utilizagées.

0 Landsat-8, langado em 2013, e o seu sucessor Landsat-9, lancado recentemente, em
2021, apresentam nove bandas espectrais com uma resolugao espacial de 30 m para ban-
das 1—7 e 9, 15 m para a banda 8 (pancromatica), e duas bandas térmicas (10 e 11) que
sdo recolhidas a 100 m mas reamostradas para 30 m de resolugdo espacial (FIGURA 1).
Enquanto as bandas do Landsat-8 apresentam os dados em 12 bits (ou seja, 4 096 tons de
cinza), o Landsat-9 tem uma resolugao radiométrica melhorada de 14 bits (16 384 niveis
de cinza distintos para um dado comprimento de onda).

A missao Sentinel-2, composta pelos satélites gémeos Sentinel-2A e Sentinel-2B, no
ambito do Programa Copernicus da UniGo Europeia, fornece produtos de satélite com
13 bandas espectrais (FIGURA 1): quatro bandas a 10 m de resolugdo espacial, seis
bandas a 20 m e trés bandas a 60 m de resolucdo espacial, todas com uma resolucéo
radiométrica de 12 bits (4 096 niveis de cinzento).

Todos os satélites mencionados fornecem dados abertos a pedido, uma vez que as mis-
sdes correspondentes sdo lideradas por agéncias espaciais governamentais. No entanto,
os satélites comerciais estdo a ser cada vez mais utilizados devido as suas melhores espe-
cificagdes/resolugdes. Um exemplo é o satélite WorldView-3 da Maxar, langado em 2014,
um sensor multiespectral de muito alta resolucao espacial que adquire dados em 11 bits
(2 048 niveis de cinzento) em oito bandas recolhidas a 1,24 m de resolugdo espacial e dados
de 14 bits (16 384 niveis de cinzento) em oito bandas a 3,70 m de resolugdo (FIGURA 1), em-
bora os dados sejam reamostrados para uma resolucao inferior para distribuigdo comercial.
As imagens sdo armazenadas como inteiros de 16 bits (65 536 niveis de cinzento) ou s&o
reduzidas a 8 bits (256 niveis de cinzento) para reduzir os tamanhos dos ficheiros e melho-
rar o desempenho do processamento de imagem.

Portanto, se considerarmos um produto Sentinel-2 (290 km?) onde todas as bandas
foram reamostradas para uma resolucdo de 10 m, cada banda serd composta por
5490 x 5 490 (ou seja, 30 140 100 pixels por banda) totalizando 391 821 300 pixels
nas 13 bandas. Enquanto isso, se considerarmos uma imagem Worldview-3 cobrindo
100 km?, com todas as bandas cobrindo a mesma gama de comprimentos de onda de
Sentinel-2 (FIGURA 1) reamostrada para uma resolucao de 2 m, entdo cada banda sera



composta por 26 403 836 pixels, totalizando 422 461 376 pixels em todas as 16 ban-
das. A FIGURA 2 apresenta uma comparacao entre a resolucao espacial e os respetivos
cubos de dados para o campo pegmatitico de Tysfjord na Noruega, uma das areas de
estudo do projeto GREENPEG.

527000 527500

528000

Cubo de dados
2,

Worldview-3

Longitude

m
=

527000 527500 528000
= -
0 100 200m 2m Latitude

527000 527500

Cubo de dados
2,

Sentinel-2

Longitude

L -‘.'wf; L] V

527000 527500 528000
0 100 200m - :
— 10m Latitude

10m
—_
T

FIGURA 2. A) Comparagao da resoluc@o espacial dos satélites Worldview-3 e Sentinel-2 sobre um pegmatito conhecido
em Tysfjord, Noruega. B) Comparacao dos respetivos cubos de dados.

Assim, é claro como apenas dois produtos diferentes com resolugdo espacial média-alta
e muito alta podem criar conjuntos de dados gigantescos com milhdes de entradas de da-
dos. No entanto, ha outro tipo de sensor caracterizado por uma resolugdo espectral muito
elevada: o sensor hiperespectral. Em 2019, a Agéncia Espacial Italiana langou o satélite
hiperespectral PRISMA que possui 238 bandas na regido de comprimento de onda entre os
400 e os 2 500 nm com uma resolugao espacial de 30 m. Com uma largura de 1 254 pixels
por uma altura de 1 239 pixels, cada banda é composta por 1 553 706 pixels, e o total das
238 bandas resulta em 369 782 028 pixels. A FIGURA 3 apresenta uma pequena compara-
¢ao entre o numero de bandas na regido de 400—1 000 nm para os satélites PRISMA e
Sentinel-2, bem como uma comparacao da resolucdo espacial de ambos os produtos de
satélite na regido de St. Austell na Cornualha (Reino Unido), muito semelhante geologica-
mente a maior mina de litio a céu aberto a abrir ainda nesta década, que foi recentemente
anunciada no Macigo Central Francés. A FIGURA 3B) apresenta o cubo de dados tridimen-
sional para o produto PRISMA que cobre a area de St. Austell.
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FIGURA 3. A) Comparagao da resolugado espectral dos satélites PRISMA e Sentinel-2 na regido de 400—1000 nm?
B) Cubo de dados PRISMA para uma &rea de estudo em St. Austell, Cornwall (Reino Unido). C) Comparagao da resolu-
¢do espacial dos satélites PRISMA (topo) e Sentinel-2 (base) na regido de St. Austell.

E evidente que ndo sé é um desafio escolher o produto satélite certo, tendo em conta as
caracteristicas de uma area de estudo e os resultados esperados, mas também encontrar
formas rapidas e precisas de lidar com esses grandes conjuntos de dados. Os algoritmos
classicos de processamento de imagem utilizados em aplicagbes geoldgicas s3o: (i) com-
binagdes RGB; (ii) racios de bandas; (iii) analise principal dos componentes; (iv) matched
filtering (MF); (vi) linear spectral unmixing (LSU), entre outros. No entanto, a maioria des-
tes algoritmos nao sao adequados para trabalhar com conjuntos de dados muito grandes.
Recentemente, novos desenvolvimentos foram feitos através do uso de inteligéncia artifi-

cial, isto ¢, métodos como algoritmos de machine e deep learning.

Consideracoées finais

E evidente que nds, como cientistas, temos de sair da nossa “zona de conforto” na procura
de formas e métodos inovadores para lidar com os desafios atuais que enfrentamos, explo-
rando e gerindo conjuntos de dados cada vez maiores como resultado da evolugao tecnolo-
gica e da digitalizagdo das sociedades. Dessa forma, poderemos arranjar solugdes que nos
permitam combater as alteragdes climaticas, como por exemplo acelerar a descarboniza-
¢do da economia, por exemplo através da aceleragao da transigdo energética, que forgosa-
mente se vai fazer a custa de encontrar mais metais, principalmente a menor distancia de

onde eles vao ser fabricados e utilizados, de forma a reduzirmos a sua pegada carbdnica.

Artigo completo em rce.casadasciencias.org/rceapp/art/2022/053/



Asterossismologia

Como explorar os dados que nos mostram o interior
das estrelas

Margarida S. Cunha*, Mario J. P. F. G. Monteiro™ !
*TACE/ CAUP
'DFA/ FCUP

As estrelas sdo palco de inUmeros processos fisicos que decorrem em condigoes muitas
vezes impossiveis de reproduzir em laboratdrio. Neste contexto, o seu estudo permite-
-nos, ndo sé procurar dar resposta a curiosidade intrinseca do ser humano acerca do
universo que o rodeia, mas também estender o conhecimento da fisica, explorando uma

regido do espaco de parametros que nao nos esta acessivel de outra forma.

E importante notar que, enquanto sistema fisico, uma estrela comum, como o sol, goza de
alguma simplicidade. Para isso contribui o facto das estrelas serem corpos aproximada-
mente esféricos, suportados essencialmente pelo equilibrio entre a forga da gravidade e
a forga que resulta do gradiente de pressdo, compostos de gas maioritariamente ioniza-
do. Nao obstante, a complexidade aumenta quando se procura modelar as camadas mais
superficiais da estrela, onde a escala de tempo para fendmenos térmicos diminui signifi-
cativamente e onde a interagdo entre o campo magnético e o gas é particularmente rele-
vante. Igualmente exigente é a modelagdo das regides do interior onde o transporte de
energia dominante muda entre o radiativo (transporte de energia assegurado por fotbes) e
a conveccao (transporte de energia feito por movimentacao do gas), ou onde a competicdo
entre processos microscépicos e macroscopicos de transporte dos elementos quimicos
€ consideravel. De igual forma, o problema em maos torna-se particularmente complexo
quando procuramos compreender os fendmenos que estdo na base da origem dos campos
magnéticos observados direta ou indiretamente a superficie de uma estrela, a evolugdo do
seu momento angular ou as instabilidades que precedem a fase final da sua vida.

0 avango na compreensao da estrutura e evolugao estelar, bem como da interagao entre
as estrelas e os seus planetas, depende de forma critica da correta modelacéo destes fend-
menos mais complexos. Por sua vez, o acesso a uma grande quantidade de dados ultra pre-

cisos e diversos, hoje disponiveis gragas ao investimento em instrumentos de observagao a
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partir da terra e do espaco, serve de alavanca para esse avango. O objetivo de alcangar uma
caracterizagdo cada vez mais completa dos fendmenos estudados, exige que se recorra a
varias técnicas de observacgao e a diferentes tipos de dados. Ea combinacao de todos esses
dados e a quantidade e qualidade da informacao que eles nos revelam, que tem sustentado

os grandes desenvolvimentos da fisica estelar nas ultimas décadas.

Observando o interior das estrelas

0 acesso a dados coletados por instrumentos a bordo de missdes espaciais, pela sua qualida-
de e quantidade, permitiu uma verdadeira mudanga de paradigma na abordagem do estudo da
estrutura e evolugio estelar. Essa mudanca decorreu da detecdo de pequenissimas variagoes
temporais no brilho de milhares de estrelas (FIGURA 1), associadas a propagagdo de ondas
no seu interior. Este fendmeno, conhecido e estudado no contexto do sol desde a década de
60 do século XX, abriu as portas a inferéncia de informacgéo direta acerca do interior das
estrelas. O principio subjacente a técnica utilizada para inferir a informagéo — conhecida por
heliossismologia, no contexto do estudo do sol, e por asterossismologia, quando se considera
o estudo de outras estrelas — é relativamente simples. De facto, as caracteristicas das ondas
detetadas (em particular, a sua frequéncia e amplitude) dependem do meio onde estas se

propagam e da fonte de energia que as mantém.

Brilho
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FIGURA 1. Variag&o do brilho da estrela TIC 237336864 observada pelo satélite TESS, da NASA. A variagdo de maior am-
plitude (de cerca de 15 mmag) resulta da presenga de manchas (regies de composigao quimica diferente) a superficie da
estrela. Estas aparecem e desaparecem do disco observado devido a rotagao da estrela, que neste caso tem um periodo de
cerca de 4,2 dias. As variages de brilho de menor amplitude (de cerca de 0,15 mmag) mostradas, de forma ampliada, no
painel sobreposto, sdo manifestacdes de ondas acusticas que se propagam pelo interior da estrela com periodos de cerca
de 7,4 minutos.



Na generalidade das estrelas, ndo tendo o beneficio da proximidade que existe no caso do
Sol, podemos detetar apenas fendmenos ondulatérios globais, resultantes da interferéncia
construtiva dentro de uma cavidade correspondente a uma dada regido da estrela.

Como cada modo de oscilagdo (correspondente a uma frequéncia prépria) contém infor-
macgao média acerca da cavidade onde se propaga, é possivel combinar a informacgao contida
em varios modos de oscilagdo para extrair informacéao localizada do interior de uma estrela.

A condicdo para a determinagdo dos valores préprios e a relacédo de dispersao eviden-
ciam o facto de que a frequéncia de um modo acustico contém informagao média acerca da
estrutura da estrela (no caso presente, expressa na velocidade do som) entre os extremos
da cavidade de propagacado. Na pratica, uma estrela normalmente exibe também modos
acusticos nao radiais, cujas cavidades de propagagdo ndo se estendem até tio perto do
centro. Este tipo de modos tém sido extensamente explorados no estudo do Sol. Depen-
dendo da sua massa e fase de evolugao, a estrela pode também exibir modos de natureza
gravitica, onde as oscilagdes sdo mantidas pela acdo da gravidade. Podem ainda existir
modos de natureza mista, caracterizados por duas cavidades de propagagdo, uma em que
a onda tem uma natureza acustica e outra em que tem uma natureza gravitica, e entre as
quais ha trocas de energia — a semelhancga de um sistema de molas acopladas. Ea explo-
racao desta diversidade de modos de oscilagdo, cada um contendo informagdo comple-
mentar acerca da estratificagdo da estrela, que esta na base da técnica de asterossismolo-
gia. O desenvolvimento das técnicas matematicas usadas inicialmente no estudo do Sol, e,
mais tarde, no estudo de outras estrelas, teve como ponto de partida o conhecimento que
tinha sido construido no contexto da sismologia da Terra. E de notar, ainda, que a rotacao
e 0s campos magnéticos alteram as frequéncias dos modos proprios, deixando assinatu-
ras particulares que podem ser identificadas e estudadas, inferindo-se, assim, informacao

acerca da dindmica e propriedades magnéticas do interior das estrelas.

A revolugao dos dados

No inicio do novo milénio, as chamadas oscilacées de tipo solar — perturbacdes intrinseca-
mente estdveis produzidas pela turbuléncia associada a convecgdo — tinham sido obser-
vadas em apenas uma mao cheia de estrelas. O langamento de satélites com capacidade
para recolher séries temporais de fotometria (variagdes no brilho da estrela como fungéo
do tempo) de alta cadéncia e precisdo, como o CoRoT (Franga/ESA), o Kepler (NASA) e o
TESS (NASA) veio mudar esta realidade. Hoje, oscilagtes deste tipo ja foram detetadas
em mais de 150 mil estrelas. Tendo em conta que o satélite TESS continua em observacao,
varrendo sucessivamente diferentes regiées do céu e debitando cerca de 27 GB de dados
por dia, é de esperar que este nimero continue a aumentar e que aumente ainda mais, com
o langamento do satélite PLATO (ESA), previsto para 2026.
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Muito embora a recolha de séries temporais fotométricas seja essencial para a detecéo
das oscilagoes, o estudo do interior das estrelas requer igualmente o conhecimento das
suas propriedades globais, tais como a luminosidade e a temperatura efetiva, bem como
das suas propriedades quimicas, em particular a metalicidade. Neste contexto, o lanca-
mento do satélite Gaia (ESA) no fim de 2013, com a missdo de mapear em 6D a nossa
galaxia, determinando a posicdo e o movimento de cerca de 200 mil milhdes de estrelas
(cerca de 1% das estrelas da Via Lactea), foi determinante para o avango do conhecimento
nesta area de estudo. Um exemplo do resultado da exploragdo combinada de dados dos
satélites GAIA e TESS é ilustrado na FIGURA 2. A partir destes dados, foi possivel deter-
minar a massa de mais de 100 mil estrelas gigantes vermelhas e verificar que as mais
jovens (de maior massa) estdo confinadas essencialmente ao plano do disco galatico, en-
quanto que as mais velhas (de menor massa) ocupam regides mais distantes do mesmo.
Estes resultados sdo importantes porque permitiram testar empiricamente uma previsao
fundamental da astronomia galactica, segundo a qual se espera que estrelas mais jovens
estejam mais préximas do plano da Via Lactea.

Os dados obtidos a partir do espaco, sdo complementados com dados de espectros-
copia de alta resolugdo, obtidos com instrumentos no solo. Os espectros das estrelas (a
distribuicdo da energia emitida em funcdo do comprimento de onda) recolhidos a partir
da Terra, alimentam os estudos que estabelecem a temperatura a superficie da estrela e
a sua composicdo quimica. Nesta componente, tém sido fundamentais os desenvolvimen-
tos tecnoldgicos que suportam a obtengdo destes dados, como os espectrografos que se
encontram no VLT do Observatdrio Europeu do Sul (ESO) e noutras infraestruturas, em
diferentes partes do globo, que tém permitido realizar surveys com vista a coletar espec-
tros de todas as estrelas observadas com o GAIA ou outras missdes espaciais. Os dados
de espectroscopia, tal como os dados do GAIA, sio essenciais para que possamos extrair

toda a informacao que a asterossismologia nos fornece.

FIGURA 2. Mapas da galaxia em coordenadas eclipticas. A imagem da esquerda mostra o céu observado pelo TESS, onde
a banda mais clara ilustra a regido de maior densidade de estrelas, correspondente ao plano da galaxia. O mapa a direita
é construido a partir de 158 mil estrelas gigantes vermelhas para as quais foi possivel detetar oscilagoes, coloridas de
acordo com a massa determinada por combinagao de dados dos satélites Gaia e TESS. Os tons azulados mostram estre-
las de massa mais pequena, entre 0,8 e 1,2 massas solares, enquanto que o verde, amarelo, laranja e vermelho, mostram
estrelas de massa superior, até pouco mais de duas massas solares. A parte omissa nos mapas corresponde a regido do
céu que nao foi observada pelo TESS durante os dois primeiros anos da missao.



De notar que no estudo ilustrado na FIGURA 2, em particular para a detegao da presencga
de oscilagdes nas estrelas do TESS, os autores utilizaram métodos de machine learning,
que sdo cada vez mais importantes no contexto da anélise de grandes volumes de dados.
Estas técnicas sdo também cada vez mais utilizadas na comparacéo entre as previsoes
dos modelos de evolugdo estelar e as observagoes, que muitas vezes envolvem a criagdo
de grelhas de modelos muito densas. Estes modelos sdo gerados a partir da simulacao
de diversos aspetos da fisica das estrelas, como, por exemplo, a equacéo de estado, a
opacidade, as reacgoes de fusdo nuclear e a eficiéncia da segregagao quimica. Desta forma,

os modelos podem ser estendidos e aperfeigoados, e, em Ultima andlise, validados (ou

invalidados) com base na combinac&o dos dados que temos disponiveis para as estrelas.

FIGURA 3. A sonda espacial Gaia, operada pela Agéncia Espacial Europeia (ESA), langada em dezembro de 2013, obser-
va 0s céus a partir da sua orbita em torno da Terra com o objetivo de criar o maior e mais preciso mapa da nossa Galaxia.
Esta missao estd a produzir catalogos de dados que incluem medicdes de alta precisdo — posigdes, distancia e movimen-
tos proprios — de cerca de 200 mil milhGes de estrelas da nossa Via Lactea. Este catalogo fornece informag&o essencial
para a realizagdo de estudos revolucionarios em muitas areas da astronomia, incluindo a anélise das populagoes de
estrelas da Galaxia e a sua evolugdo. Esta imagem artistica mostra a sonda Gaia com a Via Lactea ao fundo.

Que futuro para a astrofisica estelar?

A fisica estelar é um exemplo paradigmatico de como combinar dados muito distintos
nos permite construir uma visdo cada vez mais completa e precisa do nosso objeto de
estudo — no caso, as estrelas. A asterossismologia, pela quantidade de informacao que
nos permite inferir, tem potenciado avangos significativos na compreensdo de como a
fisica opera em regimes e condigdes impossiveis de reproduzir em laboratério. Tal esta na
base da revolugao que atravessamos, sustentada nos dados que temos e cuja exploragao
sO agora comecgou. Sabemos hoje muito mais sobre como a energia é transportada no
interior das estrelas, sobre como a sua composicdo quimica muda ao longo do tempo e
sobre como a rotagdo e a convecgao interagem para tornar as estrelas magneticamente

ativas. Somos capazes de detetar assinaturas diretas de campos magnéticos escondidos
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no nucleo das estrelas e de distinguir, de entre estrelas com caracteristicas idénticas a
superficie, aquelas em cujo ntcleo decorre fusdo nuclear. Ja ndo é apenas o Sol o0 nosso
laboratdrio de alta precisdo: muitas das estrelas ao nosso redor estendem o nosso labo-
ratorio a condigdes e fendmenos que antes nos eram inacessiveis.

Esta revolugdo assenta, ndo sé na colegdo de dados observacionais (adquiridos por ver-
dadeiras maquinas de coletar informacao), mas também nos métodos de analise que estéo
a ser desenvolvidos. Esses métodos sdo o que permite transformar os dados em conheci-
mento, capaz de se concretizar numa nova geragdo de modelos e avancgos cientificos na
compreensao da nossa estrela e das diferentes populacdes de estrelas que estdo presen-
tes na nossa galaxia. Este conhecimento sera critico para perceber a evolugdo de outras
galaxias e a propria evolugao do Universo.

Mas a recolha de dados nao parou. Estdo ja previstas outras missdes espaciais e dete-
tores no solo que irdo ampliar a quantidade e qualidade de dados, o que nos permite ante-
cipar avancgos que irdo muito além dos alcancados até a data. Tal esforgo tecnoldgico vai
continuar a intensificar a necessidade de se otimizar a extragdo de informacgao dos dados
disponiveis. O cientista tem de ser capaz de ultrapassar a quantidade e complexidade da
informacdo que existe nos arquivos, para extrair o que necessita para responder a cada
pergunta que formula sobre os objetos e fendmenos que estuda. Nunca, como hoje, este
ponto foi tdo critico no avanco cientifico na astronomia em geral, e na astrofisica estelar

em particular.

Artigo completo em rce.casadasciencias.org/rceapp/art/2022/054/



Determinismo
biolagico, genético e
epigenético

As varias faces de uma fénix

Luca Ribeiro Mendes Nicola, Edson Pereira Silva
LGME/ UFF

O determinismo bioldgico pode ser definido como a nogao de que caracteristicas
bioldgicas determinam, nos seres humanos, o seu sucesso ou fracasso em deter-
minadas atividades. Quando se trata de organismos nao humanos, nao ha davida
desse facto, visto que uma das bases da teoria evolutiva moderna é a mortalida-
de que ocorre dentro das populagdes naturais por conta das diferengas existentes
entre os individuos. De modo que os individuos que sobrevivem sdo aqueles que
passam adiante os seus caracteres.

Este fendmeno ébvio entre os outros seres vivos torna-se mais complexo nos seres
humanos, uma vez que estes sdo caracterizados por apresentarem um desenvolvi-
mento social que se sobrepde aos seus limites bioldgicos. Por exemplo, a biologia do
humano nao lhe permite voar, mas por meio do desenvolvimento intelectual e técnico
dos ultimos séculos, a humanidade foi capaz de construir um veiculo — o avido — que
permite desafiar, mesmo que a custa de muita energia, a lei da gravidade. Do mesmo
modo, para qualquer organismo individual que depende da sua visdo, a miopia (um
alongamento excessivo do globo ocular que promove a visdo turva de longa distan-
cia) representaria uma séria dificuldade a sobrevivéncia, contudo, com o advento da
oftalmologia e da 6tica moderna, essa condigdo pode ter os seus efeitos reduzidos e
até completamente remediados nos seres humanos pela utilizagdo de 6culos e lentes
de contacto, possibilitando que adultos com miopia, cuja incidéncia varia entre 10% e

30% em diversos paises, vivam normalmente. Dito isso, tem sido uma tentativa recor-
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rente, fundamentalmente ao longo do ultimo século, mostrar que nos seres humanos
a sua biologia tem um papel determinante no sucesso ou no fracasso dos individuos
e, especialmente, de determinados grupos, géneros, etnias, etc.. O conjunto dessas
tentativas forjadas em explicacdes e teorias é o que compde o chamado determinismo

bioldgico.

Determinismo bioldgico

Alguns cientistas do século XIX estiveram envolvidos com o programa de pesquisa anato-
mica que pretendia testar a hipdtese de que a anatomia do cérebro humano estava corre-
lacionada com supostas diferengas intelectuais e morais dos grupos humanos que eram
identificados como “ragas”. Uma das iniciativas deste programa de pesquisa era a cranio-
metria, que media o tamanho de cranios de representantes de populagdes americanas,
africanas, europeias e asiaticas na esperanga que fossem encontradas correlagées entre
o tamanho dos cranios e a inteligéncia. Um dos objetivos subjacentes a craniometria era
demonstrar que existia uma hierarquia racial biologicamente determinada que justificaria
a dominacao social imposta pela colonizagdo, bem como as suas praticas, entre elas a

escravidao.

Determinismo genético

A redescoberta dos trabalhos de Gregor Mendel (1822—1884) no inicio do século XX por
Carl Correns (1864—1933), Erich Tschermak (1871—1962) e Hugo de Vries (1848—1935)
de maneira independente, permitiu o estudo dos padrdes de heranca observados para
muitas caracteristicas em vegetais e animais e a manipulagdo em larga escala de cru-
zamentos com o objetivo de aumentar a produtividade agropecuaria. Além disso, muitos
investigadores passaram a estudar a maneira pela qual os fatores hereditarios propostos
por Mendel (posteriormente chamados de genes) determinavam, também, o conjunto das
caracteristicas humanas. Nesse contexto, os adeptos do determinismo biolégico criaram
a expectativa de se reduzir as caracteristicas sociais dos seres humanos ao determinado
pela sua base genética. Essa crenca exacerbada no poder dos genes designada determinis-
mo genético e os trabalhos interessados nessa nova forma de determinismo pretendiam
investigar a base genética de caracteristicas complexas como agressividade, inteligéncia,

homossexualidade, etc..

Projeto Genoma Humano

A expectativa mais modesta do Projeto Genoma Humano (PGH) era que a descodificagao
da sequéncia de nucleotideos que compde o genoma humano trouxesse respostas sobre
como tratar doengas complexas tais como o cancro. A expectativa mais ambiciosa era

que fosse revelado o Santo Graal da “natureza humana”. Do ponto de vista técnico, o PGH



levou a grandes avangos, como o desenvolvimento de sequenciadores que permitiram
reduzir drasticamente o tempo necessario para sequenciar cadeias de DNA. Em certa
medida, também, o PGH influiu decisivamente no estabelecimento do campo da gené-
mica. Contudo, em relacgdo a determinagdo genética das caracteristicas, os resultados
do PGH ficaram muito aquém do esperado. A ambigdo de encontrar relagdes diretas de
causa e efeito entre sequéncias de DNA e caracteristicas como inteligéncia, agressivi-
dade, preferéncia sexual, preferéncia politica, etc., foi substituida pela conclusao de que
nem a relacdo entre DNA e genes era bem conhecida. Um exemplo disso é que, no inicio
do PGH, esperava-se encontrar algo em torno de 100 000 genes na sequéncia de DNA g,
alguns anos apds a sua concluséo, ndo s6 foram encontrados menos genes do que o es-
perado (em torno de 20 000 a 30 000), como, dependendo da definigdo de gene utilizada
nas diversas bases de dados existentes, se encontraram diferentes quantidades totais
de genes (TABELA 1). Nesse sentido, a grande conquista teérica do PGH foi — apesar das
fantasias dos seus idealizadores — rechacar a perspetiva grosseira do determinismo
genético. Além da imensa frustragdo com os resultados do PGH, as pretensées do deter-
minismo genético pareciam estar sendo sepultadas com o desenvolvimento das ideias da

epigenética... Sé que ndo.

TABELA 1. Diferentes estimativas de componentes do genoma de acordo com a base de dados utilizada. Nas colunas
encontram-se as diferentes bases de dados e na linha a quantidade de genes que codificam proteinas.

Gencode Ensembi RefSeq CHESS

Genes codificadores de

proteinas 19901 20376 20 345 21 306

Determinismo epigenético

Conrad Waddington (1905—1975), no final da década de 1940, cunhou o termo “epigené-
tica” para explicitar que o desenvolvimento de um organismo é o resultado da interagdo
entre o seu contetdo genético, as influéncias ambientais e o estado imediatamente ante-
rior daquele mesmo organismo.

0 determinismo epigenético é a nogdo de que os mecanismos epigenéticos contém todas
as possibilidades de variagao fenotipica engendradas por varidveis ambientais. Assim, a
nocdo de contingéncia dos fendmenos ambientais é subsumida por uma perspetiva de pro-
grama epigenético na qual toda variagao fenotipica ja esta pré-determinada. O facto de que
essa influéncia ambiental é incorporada no DNA, na forma de moléculas expressas pelo
mesmo DNA, é usado pelo determinismo epigenético para afirmar que o fator ambiental
age como mero gatilho para uma via de desenvolvimento contida no codigo epigenético.
Ao afirmar isso, contudo, é negligenciada a nogéo de que cada etapa do desenvolvimento

de um organismo depende da interagéo de diversos fatores com o préprio estado anterior
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daquele organismo. Ou seja, ndo é possivel tratar o desenvolvimento como um fenémeno
linear cujo resultado ja estad pré-determinado no DNA. Um exemplo disso € a variagéo de
cerdas entre os lados esquerdo e direito da mosca-do-vinagre (Drosophila melanogaster),
que ndo é determinada por nenhuma variagdo genética ou ambiental, mas depende intei-
ramente de fendmenos moleculares aleatdrios associados a formagdo daquelas células,
sendo comummente referido como ruido de desenvolvimento (FIGURA 1). Ao submeter as
eventualidades do desenvolvimento a nogdo de programa, o determinismo epigenético
atualiza muitas das teses do determinismo genético, que por sua vez sio tributarias do
determinismo bioldgico.

Ruido de

desenvolvimento
P p sessssssssssssssssssssssssssssasssses) » Caracteristical

Tipo A .
P » Caracteristica 2

Genes

Tipo B ...-» Caracteristica 3

* Caracteristica 4
> Caracteristica 5
Caracteristica 6
+ Caracteristica 7

Caracteristica 8

> Caracteristica 9

Tipol= s » Caracteristica 10

Ambiente o
....... » Caracteristica 1l

Tipo Il

» Caracteristica 12
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FIGURA 1. Interagdo entre genes, ambiente e diversos fendmenos caracterizados como ruido do desenvolvimento na
constituicdo contingente dos organismos.

Determinismo(s) na biologia

Da relagdo entre tamanho do cranio e inteligéncia até ao programa epigenético, o determi-
nismo mantém o seu nucleo duro: a nogéo de que a biologia humana é responsavel por deter-
minar o sucesso ou fracasso de grupos humanos. Tentou-se demonstrar aqui que os diversos
determinismos — bioldgico, genético e epigenético — tém como ponto comum a tentativa
de deslocar a atengdo da esfera social para a bioldgica, sonegando, assim, a responsabili-
dade politica de agir para transformar realidades de desigualdade, exploracéo e opressao.
Tentou-se demonstrar, também, que as ideias deterministas ndo estdo ultrapassadas, pelo
contrario, elas atualizam-se incessantemente de modo a adequarem-se aos avancos cienti-
ficos. Neste sentido, este trabalho defendeu o ponto de vista de que a biologia humana, em
articulacao dialética com o desenvolvimento social, ndo nos aprisiona, mas oferece as ferra-

mentas para a nossa libertagao de algumas condicionantes da prdpria biologia.

Artigo completo em rce.casadasciencias.org/rceapp/art/2022/055/



Avancgos da genomica

e os desafios na descodificacao da vida

Agostinho Antunes
CIIMAR/FCUP

Os principios basicos da genética foram lancados pela primeira vez por Gregor Mendel,
em 1866, um monge da Ordem de Santo Agostinho que realizou experiéncias de cruza-
mentos controlados em ervilheiras. Mendel esclareceu a forma como as caracteristicas
(por exemplo: cor, forma) sdo transmitidas de geracdo em geracio e introduziu os ter-
mos “recessivo” e “dominante” para explicar a relagao desses tracos na descendéncia.
Descreveu a acao de fatores “invisiveis” no fornecimento de tragos visiveis de maneiras
previsiveis (esses tracos “invisiveis”, correspondem na realidade aos genes).

Como surgiu a revolugdo no conhecimento genédmico?

A descodificagdo do DNA s¢ viria a ser delineada com o desenvolvimento de técnicas ra-
pidas de sequenciamento de DNA, desenvolvidas em 1977 por Frederick Sanger (Prémio
Nobel em 1980). Esse avanco tecnoldgico iria possibilitar um desafio pioneiro — o Projeto
Genoma Humano — oficialmente iniciado em 1990 com o Departamento de Energia (DOE)
e os Institutos Nacionais de Saude (NIH), nos EUA, e com previsdo de 15 anos. Os objeti-
vos incluiam: mapear o genoma humano e determinar as suas 3,2 giga bases (nucleétidos),
bem como mapear e sequenciar os genomas de outros organismos Uteis para o estudo da
biologia, desenvolver tecnologia para a andlise de DNA e estudar as implicagdes sociais,
éticas e legais da investigacdo do genoma.

Em 2003, o Projeto Genoma Humano foi finalmente “concluido”, um projeto notavel de
esforgos conjuntos do International Human Genome Project (HGP) Consortium e o Cele-
ra Genomics, numa cerimonia apresentada na Casa Branca, com repercussdes notaveis
e equiparaveis ao feito de colocar o Homem na Lua. Em menos de 150 anos, desde os
pioneiros como o Mendel, que demonstrou que caracteristicas poderiam ser herdadas, é
impressionante o avanco cientifico alcangado.

Esta forma final do genoma humano contém 2,85 giga bases (nucleétidos) e uma taxa
de erro de apenas 1 evento em cada 100 000 bases sequenciadas (em 2001, o Projeto

Genoma Humano publicou um “rascunho” cobrindo 90% do genoma humano, e subsequen-
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temente foram preenchidas as lacunas em regides ambiguas do DNA até se completar
99% do genoma humano). Surpreendentemente, foi identificado um nimero relativamente
pequeno de genes que codificam proteinas (entre 20 000 e 25 000), havendo genes seme-
lhantes com as mesmas fungdes presentes em diferentes espécies.

A sequenciacdo do genoma humano levantou também uma importante questdo biolé-
gica: decifrar corretamente o genoma de um organismo requer a sua comparagao com
0s genomas de outros organismos, partilhando ancestrais evolutivos comuns a diferen-
tes escalas temporais. A genémica comparativa surge assim como um ramo de estudo
prolifico, gerando-se imensos avangos cientificos: percentagem de genes partilhados
no Homem relativamente a diferentes espécies, por exemplo: chimpanzé (98%), ratinho
(92%), mosca-da-fruta (44%), levedura (26%), planta (18%). Varias propostas séo elabo-
radas para a sequenciacdo do genoma de diversos organismos, com base na relevancia
bioldgica, econdmica e saude humana. S3o organizados varios consdrcios internacionais
para fomentar esse avanco cientifico, por exemplo: GenomelO0K, i5K, Global Invertebrate
Genomics Alliance, Fish10K, Bat10K, Vertebrate Genome Projet, Earth BioGenome project,
European Reference Genome Atlas, etc.).

Os cientistas de todo o mundo continuaram a desenvolver a sua compreensao do DNA,
incluindo o recurso a manipulacdes genéticas, criando com sucesso um organismo com
um codigo genético artificial expandido, abrindo portas as edigdes de genomas. Isto per-
mitiu a experimentagao de mutacdes do DNA (relagdo gendtipo-fenétipo), o tratamento de
algumas doengas genéticas, a criagdo de organismos capazes de produzir remédios, ou
produtos industriais de base organica.

Simultaneamente, varios avangos na drea médica sdo alcangados, decifrando-se a base
genética de varias doencas, com centenas de genes envolvidos, incluindo disttrbios com-

plexos como a esquizofrenia, e impulsionando a produgao de novos medicamentos.

Qual o estado da arte da compreensao do nosso genoma?
Desde o seu langamento, o genoma humano de referéncia cobriu apenas a fragdo eucro-
matica do genoma, deixando importantes regides heterocromaticas inacabadas. Produzir
uma sequéncia completa e sem lacunas do genoma humano foi uma meta para os biélogos,
um sonho que se realizou em 2022.

A sequenciacio de leitura longa (long reads) apoiou a montagem completa de telémero
a telémero (T2T) da linhagem de células humanas pseudo-hapléides CHM13. Abordando
0s 8% restantes do genoma, o Consdrcio Telomere-to-Telomere (T2T) apresenta a sequén-
cia completa de 3,055 giga bases de um genoma humano, T2T-CHM13, que inclui monta-
gens sem lacunas para todos os cromossomas, exceto o Y, corrigindo erros anteriores e
apresentando quase 200 milhGes de pares de bases de sequéncias contendo 1 956 pre-

visdes de genes, 99 dos quais sdo previstos como codificadores de proteinas. As regides



completas incluem todas as matrizes de satélites centroméricos, duplicagdes segmenta-
res recentes e os bracgos curtos de todos os cinco cromossomas acrocéntricos, revelando
essas regides complexas do genoma para estudos funcionais e variagdo genética.

As vastas melhorias na descoberta de variantes em amostras de diversos ancestrais po-
sicionam o genoma de referéncia preciso e completo para revelar a diversidade entre as
populacdes humanas. Adicionalmente, revelam a importancia de aumentar os esforgos para
alcangar também montagens de nivel T2T para primatas ndo humanos e outras espécies.
Essa informacéao ajudaria a entender completamente a complexidade e o impacto das inova-
¢bes gendmicas observadas, anteriormente desconhecidas para algumas das regides com
evolugdo mais dindmica no nosso genoma.

Sao alavancadas inovagdes em tecnologia, design de estudo e parcerias globais com o
objetivo de construir a referéncia de pangenoma humano da mais alta qualidade possivel
(Human Pangenoma Reference Consortium). Este avango tecnoldgico ird permitir, futura-
mente, a montagem rotineira de genomas diploides completos em outras espécies. Com
atengdo as estruturas éticas, a referéncia do pangenoma humano conterd uma represen-
tacdo mais precisa e diversificada da variagdo gendmica global, melhorara os estudos de
associagdo gene-doenca entre as populagdes, expandira a investigagdo gendémica para as
regides mais repetitivas e polimdrficas do genoma, fomentando um recurso genético defi-

nitivo para o futuro da investigagdo biomédica e medicina de precisao.

0 que o futuro reserva para a nossa compreensao da genémica?

A publicacao dos primeiros rascunhos do genoma humano langou uma nova era na desco-
berta bioldgica, reduzindo o nimero de genes esperados, mas expandindo enormemente
a compreensao da regulacdo genética. Atualmente, sdo produzidos genomas individuais e
analises gendmicas as dezenas de milhares, mas persistem alguns dos mesmos conflitos
centrais em relacdo a disponibilidade de dados, equidade e privacidade.

Volvidos cerca de 20 anos da publicacédo do primeiro rascunho da sequéncia de todo o
genoma humano, os investigadores mergulharam ansiosamente na era “pds-genoémica”, re-
modelando a investigagao bioldgica e médica, assim como os desafios de recolha, curadoria
e acesso de dados gerados pelos atuais projetos. Avangos das metodologias de sequencia-
¢do (notavelmente o uso de long reads) permitiram explorar, mais recentemente, genomas
de grandes dimensoes relativamente ao genoma humano (3 giga bases), como o0 genoma do
grande tubar&o branco (4,63 giga bases), o genoma do axolote (30 giga bases) ou 0 genoma
do peixe pulmonado Africano (40 giga bases), e ainda a sequenciagdo de genomas de vérias
espécies extintas, como o periquito-da-Carolina ou o gato-de-cimitarra.

0 progresso na sequenciacdo de genomas permite agora a geragio em larga escala de

genomas de referéncia. Ainda que a sequenciagdo de um genoma possa ser efetuada atual-
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mente em poucos minutos, a sua montagem, anotagdo e decifragdo pode necessitar de
inimeros recursos humanos especializados e requerer um consideravel tempo (FIGURA 1).
0 mundo pds-genoma esperado para os proximos anos requer o desenvolvimento e imple-
mentacdo de mais ferramentas bioinformaticas e o recurso a metodologias de inteligéncia

artificial.
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FIGURA 1. A montagem, anotagao e decifragdo de um genoma pode requerer iniUmeros recursos humanos especializa-
dos e um consideravel tempo.

Consideraveis progressos tém sido ainda obtidos no campo inovador da epigenética (o
estudo das mudangas nos organismos causadas pela alteragdo da expressao genética).
Um elevado nimero de mecanismos moleculares pode afetar a atividade dos nossos ge-
nes. Surpreendentemente, as nossas experiéncias e escolhas de vida podem também alte-
rar a atividade desses mecanismos, alterando a expressdo génica. Ainda mais fascinante,
é que essas modificagdes na expressado génica podem ser herdadas, o que significa que as
experiéncias de vida dos nossos ancestrais podem influenciar fundamentalmente a nossa
constituicdo bioldgica. Estas descobertas terdo um impacto dramatico no futuro do siste-
ma de saude, realgando a importancia das escolhas de estilo de vida, o que trara impacto
nas geracgoes futuras.

Outro grande desenvolvimento futuro espectavel associado a investigagdo gendmica é
o desenvolvimento da medicina personalizada com o uso de medicamentos precisos, para
eliminar os efeitos de muitas doencas genéticas causadas por genes mutantes, que dife-
rem de uma pessoa para outra. Ao identificar essas combinagdes, através da sequenciagao
do genoma do individuo, os medicamentos podem ser adaptados de um modo preciso, pro-

porcionando o melhor tratamento possivel.

Artigo completo em rce.casadasciencias.org/rceapp/art/2022/056/



Serendipidade
na investigacao
cientifica

Alexandre Lopes Magalhaes
DQB/ LAQV/ Universidade do Porto

Serendipidade é um termo frequentemente usado em contexto de investigagdo e desco-
bertas cientificas. Trata-se de um anglicismo recente no léxico portugués com o seguinte
significado, segundo o dicionario da Porto Editora: 1 — Aptidao de atrair a si acontecimen-
tos favoraveis de maneira fortuita; dom de fazer boas descobertas por acaso; 2 — Acon-
tecimento favoravel que se produz de maneira fortuita; acaso feliz; descoberta acidental.
0 termo serendipity foi introduzido pela primeira vez, em 1754, pelo escritor inglés Hora-
ce Walpole que se inspirou no conto popular persa Os Trés Principes de Serendip (antigo
nome do Sri Lanka) cujos herdis, em busca de um camelo perdido, vdo fazendo desco-

bertas, aliando o seu espirito sagaz a observacao cuidada de acontecimentos fortuitos.

Mas como pode o acaso estar envolvido em investigagdo cientifica? O método cientifico
consiste num conjunto de rigorosos procedimentos assentes em regras e principios do
pensamento critico e raciocinio dedutivo. Este instrumento cognitivo é fundamental para o
cientista poder garantir o avango do conhecimento e validar grandes descobertas. Um dos
pilares da ciéncia moderna é a observacao critica de fendmenos naturais ou de resultados
de experiéncias planeadas. Contudo, ha resultados que ndo encaixam no esquema predi-
tivo do cientista e, apesar de estarem corretos, desafiam o edificio légico que ele foi cons-
truindo ao longo da sua vivéncia. Por vezes a frustracdo assalta-o e pode até ser tentado
a minimizar a importancia desses resultados dissonantes, rejeitando-os definitivamente
como erros. Quantas descobertas terdo sido inibidas por ndo se prestar a devida atencédo
a raras observacgbdes fortuitas?

0 acaso de uma grande descoberta ndo acontece com a afortunada simplicidade com

que se encontra uma pepita de ouro a reluzir no solo durante uma despreocupada cami-
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nhada pelo campo. E necessario possuir uma mente curiosa, observadora e critica para
identificar um acontecimento fortuito que tem potencial para vir a transformar-se numa
descoberta. O cientista ou inventor com adequado treino cientifico é capaz de estabelecer
relacdes entre o fendmeno observado e o conhecimento previamente adquirido. De fac-
to, na original definigdo de serendipity, Walpole referia a sagacidade como caracteristica
fundamental. Assim, a partir de um acontecimento aparentemente desconexo, que para
muitos ndo passaria de um contratempo ou lamentavel insucesso, um espirito sagaz sera
capaz de identificar uma ideia com potencial e desencadear um plano de investigagao, se-
guindo as regras do rigoroso método cientifico, que o leve a descoberta cientifica. Como
disse Louis Pasteur "0 acaso s favorece a mente preparada”.

Muitos casos de descoberta por serendipidade surgem na histdria da Ciéncia, como por
exemplo os raios-X, a radioatividade, o vidro inquebravel, o forno de micro-ondas, os poli-
meros condutores, os post-its, o nylon, o medicamento sildendfil (Viagra), s6 para mencio-
nar alguns. A seguir, sdo descritos sucintamente trés casos bastante populares de desco-
bertas que se enquadram no fendmeno de serendipidade.

Um dos mais conhecidos € o da descoberta, em 1928, do primeiro antibiodtico, a penicili-
na, pelo bacteriologista escocés Alexander Fleming (1881—1955). Na véspera de partir para
duas semanas de férias, Fleming preparou varias placas com uma cultura de bactérias Sta-
phylococcus aureus; mas, em vez de as colocar na estufa, deixou-as esquecidas em cima da
bancada do seu laboratdrio no Hospital St. Mary em Londres. Num laboratério do piso ime-
diatamente abaixo, trabalhava um perito em bolores que cultivava, entre outros, os esporos
do fungo Penicillium notatum. Imagina-se que o0s esporos, muito leves, se tenham espalhado
pela atmosfera do edificio e tenham entrado em grande quantidade no laboratdrio de Fleming,
cuja porta estaria sempre aberta. Quando regressou de férias e resolveu arrumar o laborato-
rio, ele reparou que havia placas que apresentavam largas zonas claras totalmente despro-
vidas de estafilococos, precisamente as que se encontravam cercadas pelo bolor. Fleming
achou este fendmeno curioso e resolveu investigar a razio, realizando varias experiéncias
que o levaram a concluir que os fungos do género Penicillium produziam uma substancia
responsavel pelo efeito bactericida e que, compreensivelmente, ele designou de penicilina.
Mais tarde, dois outros cientistas, Ernst Chain (1906—1979) e Howard Florey (1898—1968)
purificaram e caracterizaram a penicilina, e mostraram que esta pode ser usada como um
antibiotico ndo tdxico capaz de matar bactérias que causam infeges em animais e huma-
nos. Estes trés cientistas partilharam o prémio Nobel da Medicina em 1945. Na cerimdnia
de entrega do prestigiado prémio, Fleming declarou humildemente que o seu tnico mérito
tinha sido, simplesmente, dar atenc&o a inesperada observagao.

Outro caso ndo menos surpreendente é o da invencgdo do Velcro pelo engenheiro suico
George de Mestral (1907—1990). No verdo de 1941, depois de regressar de uma das suas
habituais saidas para a caca nos Alpes, George de Mestral reparou que a sua roupa e o



pélo do seu cdo estavam cobertos de sementes de Arctium, muito dificeis de arrancar. Este
facto, apesar de o irritar, deixou-o também curioso e decidiu investigar o mecanismo da
forte fixagdo das sementes. Usando um microscopio, ele constatou que as sementes eram
revestidas por um grande niumero de mindsculos ganchos que se agarravam a filamentos
vegetais ou animais. Imaginou entdo criar dois materiais que se pudessem ligar reversi-
velmente e que pudessem ter aplicagao, por exemplo, na industria do vestuario. Porém, o
caminho que liga uma ideia genial a um produto de mercado com sucesso é muitas vezes
tortuoso, e so é possivel percorré-lo com muita resiliéncia e engenho. George de Mestral
tentou diferentes materiais e metodologias de fabrico durante 10 anos até conseguir sub-
meter uma patente da sua ideia com o nome Velcro, que € um acrénimo das duas palavras
francesas que significam veludo (velours) e gancho (crochet). O negécio foi crescendo,
mas a penetracdo no mercado do vestuario foi mais dificil por razdes estéticas; finalmente,
a marca Velcro teve o derradeiro impulso quando a NASA, uma década mais tarde, usou
os seus artigos em fechos e outras solugdes de seguranga nas missdes espaciais Apolo.
Hoje em dia sera dificil encontrar uma pessoa que ndo conheca o popular sistema Velcro
constituido pelas duas caracteristicas pecas que aderem reversivelmente uma a outra;
quando observadas a lupa, verifica-se que uma delas é constituida por inimeros ganchos
minusculos que engatam no emaranhado de fibras existente na outra, exatamente o mes-
mo mecanismo natural que intrigou Mestral num despreocupado passeio em 1941.
Finalmente, abordemos a importante descoberta do tratamento da borracha que lhe per-
mite ter a ampla aplicagdo pratica que conhecemos hoje em dia. A borracha é uma substan-
cia natural que ja era utilizada pelos povos da Mesoamérica ha muitos séculos, como por
exemplo a civilizagdo Olmeca, e que é produzida a partir do latex extraido da seringueira
ou arvore-da-borracha. Este produto natural, que se apresentava maleavel e pegajoso a
temperaturas elevadas, e que se tornava duro e quebradigo a temperaturas baixas, pouco
entusiasmo despertou nos europeus quando os primeiros exploradores do Novo Mundo o
trouxeram a bordo das caravelas no século XVI. Uma das primeiras aplicagdes praticas
desta substancia natural foi como agente de remocdo de marcas de lapis, isto €, como
utensilio de escrita que ainda hoje se usa e é designado comummente por borracha. O ter-
mo anglo-saxdnico rubber deriva precisamente de rub (friccdo) e a palavra portuguesa
borracha foi assimilada da equivalente espanhola que significa odre em couro cujo interior
era impermeabilizado com essa substancia para transporte de vinho. O quimico escocés
Charles Macintosh (1766—1843) inventou, em 1824, um processo de impermeabilizagio
de vestuario que o tornou famoso, mas a variagdo das propriedades da borracha com a
temperatura tornava as pecgas de vestuario e de calgado particularmente desconfortaveis.
Charles Goodyear (1800—1860), um quimico autodidata americano, pretendeu inventar
um método de tratamento da borracha que mantivesse as suas atrativas caracteristicas

invariaveis com a temperatura, de modo a melhorar e alargar o seu leque de aplicagdes.
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Durante aproximadamente dez anos, Goodyear testou inimeros métodos, entre os quais
um que envolvia o tratamento com enxofre. Certa vez, inadvertidamente, deixou cair um
pouco da mistura numa frigideira e, para sua surpresa, a borracha nao derreteu e manteve-
-se flexivel. Achando este acontecimento espantoso, resolveu colocar o material ao frio no
exterior da sua casa. Na manha seguinte, reparou que o material mantinha as proprieda-
des e, mesmo quando o trouxe para dentro e o aproximou do fogo da sua lareira, o pedago
de borracha permanecia flexivel e ndo pegajoso. Goodyear resolveu entdo otimizar o pro-
cesso de estabilizacdo da borracha, tendo registado a respetiva patente em 1844 com a
designagao de vulcanizagao, inspirada no deus romano do fogo Vulcano. A primeira fabrica
Goodyear foi fundada em 1898 no estado americano de Ohio, fornecendo fundamental-
mente pneus para bicicletas e carruagens. Com o advento do automével, a empresa cres-
ceu muito e, atualmente, 75% da producdo mundial de borracha vulcanizada é destinada a

industria de pneus de automdveis e de outros meios de transporte.

0 fendomeno da serendipidade pode manifestar-se através de mecanismos de proces-
samento da informacgao distintos, como foi estudado recentemente por Ohid Yaqub e que
se pode inferir pelos trés exemplos acima descritos. Segundo este autor, existe ainda um
quarto tipo de descoberta por serendipidade que engloba as fortuitas observagdes que,
nao tendo aplicagdo imediata, conduzem a solugdes de problemas a posteriori. Um inte-
ressante exemplo é o da formulacéo do vidro inquebravel (ou de seguranca) criado por
Edouard Benedictus (1878—1930) e que teve origem numa inesperada observagao feita
no seu laboratdrio, em 1903, ao deixar cair um frasco ao chao que, curiosamente, nio se
despedagou em inumeros estilhagos de vidro. Contudo, somente seis anos mais tarde é
que Benedictus resolveu registar a patente do vidro de seguranca ao ler a noticia de um
grave acidente de automdvel em que duas mulheres ficaram gravemente feridas pela que-

bra do para-brisas.



A descoberta e concegdo de novos farmacos, como o caso da penicilina, € uma area onde
abundam exemplos de serendipidade. Um caso, deveras curioso, € o da nitroglicerina sinteti-
zada em 1846 e usada como potente explosivo. Anos mais tarde, verificou-se que um elevado
numero de trabalhadores que manuseavam este explosivo diariamente apresentavam quei-
xas de cefaleias. Resolveu-se entdo efetuar um estudo sistemético epidemioldgico e concluiu-

-se que a substancia era de facto a causa deste efeito e, posteriormente, foi possivel concluir
também que as dores resultavam da dilatagao dos vasos sanguineos do cérebro causada pela
acao da nitroglicerina. A comunidade médica usou este estudo para propor que a dilatagdo
de vasos sanguineos do coragdo poderia ser muito Util no tratamento de doengas cardiovas-
culares. Desde 1879, a nitroglicerina, também conhecida nos meios médicos por trinitrato
de glicerilo, tem vindo a ser usada sob a forma de aerossdis ou drageias de administragdo
sublingual na profilaxia e tratamento de insuficiéncia cardiaca e hipertensao arterial.

Estudos epidemioldgicos sdo suportados por analises de dados obtidos em amostras de
uma dada populacdo e podem revelar correlagoes inesperadas entre fadrmacos e os seus
efeitos. Tradicionalmente, estes estudos usam amostras devidamente preparadas para
um dado objetivo e baseiam-se em técnicas basicas de estatistica. A analise de grandes
volumes de dados aumenta a probabilidade de se encontrarem correlagdes inesperadas
que podem configurar descobertas serendipitosas. Porém, a aplicagdo massiva de méto-
dos de estatistica classica pode encontrar, por coincidéncia numérica, correlagdes espu-
rias entre variaveis; por exemplo, Tyger Vigen constatou que o nimero de doutoramentos
em engenharia civil nos Estados Unidos da América entre os anos de 2000 e 2009 est4 for-
temente correlacionado (95,9%) com o consumo per capita de queijo mozzarella. Ninguém
acredita que estas duas varidveis estejam correlacionadas! Ou estardo?

Na ultima década, a sociedade global tem assistido a um aumento extraordinario e ininter-
rupto de informacgao depositada em enormes bases de dados, o que estimulou o desenvolvi-
mento de novos métodos de tratamento de grandes quantidades de dados. Estas inovadoras
técnicas de andlise estdo a criar uma auténtica revolugdo em quase todos os campos da
Ciéncia porque se tém revelado extremamente eficazes na previsdo de fenémenos. De facto,
como ja foi vaticinado por vérios autores, as modernas técnicas de Inteligéncia Artificial e
outros algoritmos de Big Data podem representar uma perfeita Maquina de Serendipidade,
no sentido em que permitem observagdes de causalidade inesperada que, obviamente, ne-
cessitarao de tratamento cientifico posterior adequado para se consolidar uma verdadeira
descoberta cientifica.

A serendipidade, por definicdo, € um fendmeno aleatério. Se fosse possivel controla-lo,
deixaria de se classificar como serendipidade. Ndo podemos, portanto, prever quando es-
tamos perante um potencial caso de serendipidade, mas devemos manter sempre a nossa
capacidade de observagao aguda e o nosso espirito curioso, inquisitivo e critico perante fené-

menos que nos vao surgindo pela frente, mesmo quando aparentam ser erréneos.
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Flor de Borragem

in casadasciencias.org/banco-imagens

A propdsito da belissima flor da borragem
(Borago officinalis), este comentario remete
para uma descrigdo anatdomica da planta e
suas utilizagoes. A borragem é uma herbacea
anual que pode atingir 70 cm de altura. Nativa
da regido Mediterranea, encontra-se naturali-
zada em outras regides. Os caules e as folhas
sdo recobertos por indumento hirsuto-aspero.
As folhas s3o alternas, simples; as basilares
sdo ovadas, elipticas ou lanceoladas; as cau-
linares sdo ovado-oblongas a lanceolado-
-oblongas, as superiores, decorrentes e ren-
tes. As flores, em inflorescéncias cimeiras
ramificadas, tém pedicelos longos averme-
Llhados, corola em forma de estrela com cinco
pétalas azul-violeta ou rosadas, nectarios a
rodear o tubo floral e estames com anteras
purpureas e compridas. Ainda que prefira
solos calcarios, a borragem encontra-se em
todo o pais em prados, pousios, incultos e es-
combros. E cultivada para alimentar apiarios
e consociada em culturas variadas para atrair
insetos auxiliares no controlo de pragas. Das
sementes extrai-se um o6leo rico em &cido

y-linoleico utilizado em cosmeética.

José Pissarra

Ciéncias/Universidade do Porto

Ao longo da histdria muitas sdo as referén-
cias a Borago ou Borragem, planta cheia de
propriedades medicinais e fonte de uma gran-
de variedade de nutrientes Unicos. Nativa do
mediterraneo, Burrach foi o nome que os cel-
tas deram a esta planta, significando “alegre
coragem”. E conhecida desde a antiguidade
e Plinio “o Velho" acreditava que esta planta
era a Nepenthe da Odisseia de Homero que
induzia o esquecimento quando infundida em
vinho. Dioscorides, médico romano, percursor
da Botanica moderna, na sua obra De materia
medica, sugeria infusdes vinicas de borago
para “levantar os espiritos deprimidos” e Ge-
rald, na sua obra Herbal celebrou as qualida-
des da borragem afirmando que “conforta o
coragdo, afasta a tristeza e aumenta a alegria”.
Curiosamente, entre outras novidades, a in-
vestigagdo mais recente demonstra que a
borragem pode estimular a producao de adre-
nalina verificando-se ter importante papel no
tratamento da depressao. Sendo a fonte vege-
tal mais rica conhecida de acido gama-linolei-
co (GLA), parece que também podera trazer

alguma esperanga na luta contra o cancro.

Rubim Almeida

Ciéncias/Universidade do Porto
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