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REVISAO DE LITERATURA

A ANALISE PROTEOMICA NO CONTEXTO FORENSE

THE PROTEOMIC ANALYSIS IN THE FORENSIC CONTEXT

Larissa Dutra Bittencourt de Oliveira’, Carlos Eduardo Palhares Machado™

Resumo

PALAVRAS-CHAVE

ABSTRACT

Realizou-se uma revisio de literatura consultando as bases de dados Medline, LILACS, BBO e Scielo, de 1997
a 2017, com o objetivo de ressaltar a importincia do estudo da protedmica e sua aplicagio nas diversas dreas
forenses. Conclui-se que a evolugio da tecnologia de espectrometria de massa juntamente com os bancos de dados
protedmicos aplicados para o estudo das proteinas do corpo humano sio de grande importincia no contexto forense
e podem fornecer subsidios nas diversas dreas da Criminalistica, assim como na identificagio e diferenciacio de
fluidos, tecidos e 6rgios do corpo humano; na Criminologia no diagnéstico de doengas mentais; na Arqueologia e
na Antropologia Forense no estudo da evolugio das espécies, na estimativa da ancestralidade, do sexo, da cor dos
olhos e cabelo e da idade, auxiliando nos processos de identificagio humana.

Prote6mica. Espectrometria de massa. Ciéncias Forenses. Genética Forense. Antropologia Forense.

It was performed a literature review on Medline, LILACS, BBO and Scielo databases from 1997 to 2012 in order to
highlight the importance of the study of proteomics and its application in the various forensic areas. It is concluded
that the evolution of the technology of mass spectrometry together with the proteomic databases applied to the
study of proteins of the human body are of great importance in the forensic context and can provide subsidies in
the different areas of Criminalistics as well as in the identification and differentiation of fluids, tissues and organs
of the human body; in Criminology in the diagnosis of mental illness; in Archeology and Forensic Anthropology
in the study of the evolution of species, in the estimation of ancestry, sex, eye color and hair and age, aiding in the

processes of human identification.

KEYwoRDS

Proteomic. Mass spectrometry. Forensic Sciences. Forensic Genetics. Forensic Anthropology.

1 INTRODUCAO

A protedmica surge como drea complementar ao
estudo do genoma (WILHELM et al., 2014). O campo
alcancado tem testemunhado enorme desenvolvimento

na Ultima década, principalmente através de avangos na
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espectrometria de massa (MS — Mass Spectrometry) e na
bioinformdtica com uma infinidade de softwares disponiveis
que podem converter os gigabytes da MS em milhares de
identificacoes peptidicas (MUNOZ; HECK, 2014). Essas
abordagens aumentam a confiabilidade da identificacdo
proteica, porque a precisio a ser alcancada nos peptideos
derivados da proteina é muito maior (algumas partes por
milhiao) (PATEL et al., 2016).

A capacidade da espectrometria de massa para identificar
quantidades minimas de proteinas de misturas cada vez
mais complexas é a principal for¢a motriz da protedmica
(TYERS; MANN, 2003). Uma vez identificadas, a MS
baseada em ensaios-alvo facilita a detec¢io e a quantificagao
inequivoca de proteinas de baixa abundincia, em um
contexto de outras moléculas nao alvo. Essa abordagem
resultou em uma riqueza de novas oportunidades para
desenvolver pesquisas baseadas em proteinas para aplicacoes
forenses (HU et al., 2005; KENTSIS et al., 2009), levando

Revista Interdisciplinar de Estudos Experimentais, v. 9, n. tnico, p. 55-62, 2017



56

em conta que muitas vezes as amostras coletadas nessas
situagoes sio em quantidades infimas e de dificil detecgio.
Assim, é de grande importancia revisar a literatura para
maiores esclarecimentos sobre o estudo da protedmica e sua
evolucdo no auxilio e na aplicacio dentro das diversas 4reas

forenses.

2 REVISAO DE LITERATURA/DISCUSSAO

Todas as células vivas sio constituidas por proteinas,
responsdveis por uma multiplicidade de fungdes essenciais
necessdrias para a manutencdo da vida (LINDSKOG,
2015), representando os principais componentes das vias
fisiolégicas e metabdlicas das células (ABHILASH, 2009).
As proteinas apresentam diferentes fungées celulares capazes
de expressar genes, catalisar reacdes metabdlicas e compor
a parte estrutural de uma célula, sio feitas de cadeias de
moléculas menores chamadas aminodcidos, que sio
geralmente mais resistentes que o DNA (DEMARCHI et
al., 2016).

A palavra proteoma ¢ derivada de proteinas expressas por
um genoma, e refere-se a todo o complemento de proteinas
produzidas pelo organismo, assim como o genoma ¢ todo o
conjunto de genes (ABHILASH, 2009). Segundo Wilhelm
et al. (2014), os proteomas sio caracterizados por grandes
diferencas na abundancia de proteinas, nos padroes de
expressio dependentes do tipo de célula, do tempo e de
modificagbes pds-translacionais, todas as quais possuem
informagées biolégicas nio acessiveis pela gendmica ou pela
transcriptomica.

Considerando que o genoma ¢é quase idéntico em
cada célula do corpo humano e também relativamente
constante ao longo da vida de um organismo (MUNOZ;
HECK, 2014), existem expressoes proteicas em diferentes
partes do corpo, em cada célula, ¢ muda dramaticamente
ao longo do tempo, em diferentes estigios do ciclo de vida
e em diferentes condicbes ambientais (ABHILASH, 2009;
MUNOZ; HECK, 2014).

Enquanto o genoma ¢ uma entidade constante, o
proteoma ¢ uma entidade dinimica (TYERS; MANN
2003), difere de célula para célula e estd em constante
mudanga por interacoes bioquimicas entre o genoma e
o meio ambiente. Isto inclui modificacées feitas a um
determinado conjunto de proteinas, que variam com o
tempo e requisitos distintos, ou mesmo ao estresse que

uma célula ou organismo sofre (ABHILASH, 2009).

Além de detectar o nivel de expressio do gene, o estado do

desenvolvimento celular, as interagbes génicas e as diversas
respostas celulares em relagio as diferentes condi¢des em
que a célula estd submetida, o estudo da protedmica torna
possivel uma andlise mais detalhada e dinAmica da expressio
génica nos processos metabdlicos dos seres vivos (EMIDIO
et al., 2015; LINDSKOG, 2015).

Projetos iniciais do proteoma humano incluem: o
mapa protedmico de Kim et al. (2014), cujos autores
apresentaram medicoes diretas de proteinas e peptideos.
Os resultados foram comparados com dois dos maiores
bancos de dados de peptideos humanos, o PeptideAdas e
GPMDB (The Global Proteome Machine Database). Uma
estratégia Unica e abrangente para a andlise proteogenémica
permitiu descobrir uma série de novas proteinas; o banco de
dados protedmicos de Wilhelm et al. (2014), cujos autores
apresentaram um esbogo extenso do Projeto do Proteoma
Humano baseado em MS para andlise em tempo real de um
grande banco de dados publico, chamado ProteomicsDB
O  ProteomicsDB e

recursos similares tém um papel a desempenhar nesses

(https:www.proteomicssdb.org).

desafios, pois permitirio  desenvolver ferramentas

computacionais e reagentes laboratoriais, facilitando
experimentos na descoberta de todo o proteoma, ensaios
quantitativos de proteinas, bem como a exploracio geral
do proteoma humano; e o projeto de desenvolvimento do
atlas de proteinas do corpo humano de Uhlén et al. (2015),
cujos autores apresentaram um mapa detalhando a variagao
molecular do proteoma nos diferentes tecidos e érgios do
corpo humano. O Atlas de Proteinas Humanas (Human
Protein Atlas, www.proteinatlas.org) possibilita explorar
proteinas expressas em niveis elevados nos diferentes tecidos
e 6rgdos, analisar o perfil dos tecidos e determinar as classes
de proteinas especificas destes, e também listar a localizagao
das proteinas até o nivel de célula tGnica.

Essas abordagens aumentam a confiabilidade da
identificagdo proteica, porque a precisio a ser alcancada
nos peptideos derivados da proteina é muito maior
(algumas partes por milhiao) (PATEL et al, 2016).
Enquanto a espectrometria de massa permite quantificar
um determinado conjunto de proteinas em uma amostra, a
imuno-histoquimica tem a vantagem de adicionar resolu¢io
espacial e informacdo de expressoes padrio da estrutura de
certas células (LINDSKOG, 2015). Nao s6 as proteinas
podem ser analisadas como também os diversos processos
bioldgicos das células, suas isoformas, modificagoes e
interagoes (TYERS; MANN, 2003). Além disso, permite

a investigagio da expressio de proteinas especificas para
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diferentes tecidos, fases de desenvolvimento ou processos
bioldgicos, incluindo doengas (CAPPELLINI et al., 2014).

3. A PROTEOMICA E O CONTEXTO
FORENSE

3.1 ARQUEOLOGIA E A ANTROPOLOGIA
FORENSE

Alteragoes anatdmicas em linhagens extintas de
mamiferos durante o tempo evolutivo, comoaperdadededos,
o rdpido aumento do tamanho corporal, o desenvolvimento
de uma pelagem espessa e redugoes na drea da superficie da
orelha e da cauda de mamutes e rinocerontes sio exemplos
primordiais de evolugio adaptativa subjacente a exploragio
de novos habitats. Esses processos dindmicos sio largamente
controlados por proteinas que, por exemplo, formam canais
celulares, que ligam, transportam e conduzem reagoes
quimicas. No entanto, é provdvel que as especializagoes
bioquimicas adotadas durante essas transi¢oes evolutivas
sejam de grande importincia biolégica (CAMPBELL;
HOFREITER, 2015). A informacio sistemdtica confidvel
através da sequenciagio de proteinas resistentes 2
degradagio ¢é essencial para as investigacoes em biologia
evolutiva, abrindo novas perspectivas no estudo da evolugio
dos vertebrados (WELKER et al., 2015), em pesquisas
paleobiolégicas, na engenharia gendmica e nas técnicas
de diferenciagio celular, além de pesquisas evoluciondrias
dentro da bioquimica, da gen6émica, da paleontologia e
da biologia celular, adicionando novas dimensées para o
estudo da selecdo natural de espécies extintas e existentes
(CAMPBELL; HOFREITER, 2015).

O grande potencial da prote6mica para a caracterizacio
paleofisiolégica de espécies extintas foi demonstrado por
Cappellini et al. (2012) ao analisarem a sequéncia de
proteinas dsseas antigas do fémur dos restos mortais de
um mamute siberiano macho de 43.000 anos. Essa técnica
oferece novas perspectivas para inferéncias filogenéticas e
estudos fisioldgicos na investigacdo de amostras, nas quais
o DNA antigo nio ¢ acessivel devido & degradacio féssil.
Wadsworth e Buckley (2014) relataram o uso de técnicas
protedmicas para estudar o proteoma féssil. Apesar de as
proteinas sobreviverem por mais tempo que o DNA, estima-
se serem capazes de sobreviver por até um milhio de anos,
mas pouco se sabe sobre a degradacio delas ao longo do
tempo. Cappellini et al. (2014) revisaram sobre a aplicagao

de métodos protedmicos quantitativos em amostras antigas,
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que pode oferecer a oportunidade de reconstruir fendtipos
fisiopatoldgicos caracterizados por padroes especificos
de expressio proteica e nio necessariamente codificados
por DNA. Amostras antigas estio revolucionando a
compreensio do passado, fornecendo informagdes sobre
filogenia, migragdo, evolugio, domesticagio e extingio de
espécies.

H4 mais de cinquenta anos, Pauling e Zuckerkandl
(1963) reconheceram que as proteinas de todas as espécies
vivas contém um registro do seu passado histérico e
propuseram que a reconstrugio da sequéncia ancestral
poderia ser usada para deduzir suas estruturas primdrias
de polipeptideos nos antepassados das espécies. Também
sugeriram que estudos via restauragio molecular dessas
proteinas arcaicas poderiam ser sintetizados e usados para
estudar as propriedades fisico-quimicas dessas moléculas e
fazer inferéncias sobre suas fungoes.

As proteinas estio entre as moléculas bioldgicas
mais duradouras que podem ser isoladas de material
antigo. Devido 2 sua estabilidade, elas tendem a ser mais
resistentes do que os 4cidos nucleicos, o que demonstra uma
importante vantagem em condi¢oes que levam 2 degradacao
de moléculas (LINDGREN et al., 2011; CAPPELLINI
et al., 2012; CAPPELLINI et al., 2014). O DNA pode
se degradar no ambiente, as vezes, abaixo do nivel que
pode ser amplificado por PCR. No entanto, a proteina é
quimicamente mais robusta que o DNA e persiste por
periodos mais longos (DEMARCHI et al., 2016; PARKER
et al., 2016). Abordagens usando DNA antigo tém
fracassado, provavelmente devido a sua rdpida degradacao
em diferentes ambientes (WELKER et al., 2015). A elevada
sensibilidade da MS e a estabilidade das proteinas tornam
esse método adequado para identificar amostras pequenas e
antigas (STEENDAM etal., 2013; YANG, 2013; PATEL et
al., 2016) inclusive em amostras parcialmente degradadas,
nao impedindo a sua identificagio (YANG, 2013). Amostras
com essas caracteristicas — {nfima quantidade, antigas e até
mesmo arqueoldgicas e/ou degradadas por diversos fatores —
sio comumente encontradas nas diversas dreas das Ciéncias
Forenses.

Demarchi et al. (2016) pesquisaram sobre a sequéncia
de proteinas ligadas a superficies minerais. Parece que
os biominerais sio uma excelente fonte de sequéncias
de proteinas antigas, pois essas ligacoes garantem a
sobrevivéncia de um registro féssil. O esmalte dentdrio é
o tecido mais duro, mais denso e mais mineralizado dos
vertebrados, devido i sua alta cristalinidade (STEWART
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et al., 2016). O elemento dental estd sob protecio dos
tecidos epitelial, conjuntivo, muscular e dsseo. Hid
também a protecio que o esmalte, a dentina e o cemento
conferem as células e tecidos no interior da cavidade
pulpar, guardando, assim, o contetido genético individual
(TUTKEN; VENNEMANN, 2011). Porém, esse contetido
fornece informacoes limitadas. Uma proteina encontrada
no esmalte mais abundante envolvida no desenvolvimento
dentdrio, denominada amelogenina ou AMEL, e expressa
a partir dos cromossomos X e Y apresenta distingdes entre
os sexos quanto ao tamanho e ao padrio da sequéncia de
nucleotideos. O sequenciamento de regides peptidicas do
dimorfismo do género pode ser util na determinagio do
sexo, especialmente quando nenhum outro biomaterial estd
disponivel, nem o DNA. Essa abordagem permite potenciais
aplicacoes em andlises forenses (STEWART et al., 2016).
Um aspecto interessante da andlise do esqueleto recente
e antigo é a necessidade da reconstrugio da aparéncia da
pessoa falecida. Na andlise de DNA antigo, a predicao
de caracteristicas particulares externamente visiveis nio
reflete nas caracteristicas esqueléticas, como a cor dos
olhos e do cabelo. Em anilise esquelética, como em casos
forenses, essa predicio das caracteristicas externas pode
ser util e informativa na investigagio policial para revelar
a identidade de uma pessoa morta, se outros meios (como
STR, mtDNA e perfil Y-DNA) falharem (DRAUS-BARINI
et al., 2013). Cabelos de individuos diferentes podem ser
distinguidos por propriedades fisicas. A anilise protedmica
revelou considerdvel variagio no perfil entre as amostras
de caucasianos, afro-americanos, quenianos e coreanos.
Nesses grupos étnicos, proteinas proeminentes de queratina
serviram para distinguir perfis individuais. Além de fornecer
uma visao sobre a estrutura do cabelo, os achados atuais
podem levar a melhorias na diferenciagao de origens étnicas
e oferecer uma abordagem para o uso de evidéncias de cabelo
em cenas de crime na distin¢do entre individuos. Na grande
maioria dos casos, somente o DNA mitocondrial (mtDNA)
estd disponivel, podendo fornecer valiosas evidéncias de
exclusio, mas nio ¢ suficiente sozinho para identificagio
individual. As informacoes provenientes da caracterizagio
protedmica complementam o exame microscépico e de
DNA, e aumentam o seu valor probatério (LAATSCH etal.,
2014). Parker et al. (2016) avaliaram o proteoma do eixo do
cabelo humano e demonstraram que medidas quantificdveis
da discriminacio da identidade e da ancestralidade
biogeografica podem ser obtidas a partir da deteccio de

peptideos variantes na proteina do eixo do cabelo, incluindo

pelos de contextos bioarqueoldgicos. As Ciéncias Forenses,
nas quais o cabelo ¢ muitas vezes um componente relevante
em cenas de crime, e contextos bioarqueoldgicos, nos quais
se tem uma ampla gama de condi¢bes ambientais, dependem
de métodos que identifiquem individuos de forma
cientifica e estatisticamente vélida. Essa populagao proteica
proporciona uma representagio suficientemente ampla do
genoma para validar seu uso e desenvolver para os 4mbitos
forense e bioarqueoldgico medidas tteis de identidade
e origem biogeogrifica, despertando uma ferramenta
adicional na Antropologia e na Genética Forense.

Andersen etal. (2013) apresentaram um método objetivo
para medir a cor dos olhos que permite a pesquisadores
associarem marcadores genéticos com diferentes tonalidades
de cor. Informacio sobre o fendtipo do autor pode ser uma
ferramenta valiosa em caso de crime se nenhum suspeito
ou individuo do banco de dados de DNA corresponder ao
perfil de STR encontrado na cena do crime. Com ensaios
confidveis de fenotipagem forense, os investigadores podem
se concentrar em grupos de individuos com peculiaridades
previstas pelas investigacoes genéticas. Draus-Barini et
al. (2013) testaram a viabilidade do sistema HlrisPlex no
estabelecimento da cor dos olhos e do cabelo de restos
esqueléticos de individuos mortos de variados intervalos
de tempo post-mortem e condigbes de armazenamento. Foi
demonstrado que o sistema HIrisPlex ¢ adequado, sensivel
e robusto para prever de forma confidvel a cor dos olhos e
cabelos de restos esqueletais antigos e contemporaneos, em
variadas condicées de armazenamento, mostrando ser uma
ferramenta promissora na rotina de investigacoes forenses,
estudos evolutivos e antropoldgicos futuros. Zhang et
al. (2016) analisaram, identificaram e caracterizaram o
proteoma da iris, do corpo ciliar, do complexo epitélio
pigmentar da retina e coroide do olho humano através da
MS, o que pode servir como um recurso valioso para futuras
investigagoes.

Entre outras abordagens promissoras, estd a utilizagio
de biomarcadores de proteinas para a identificacio de
manchas biolégicas. Uma das vantagens significativas desses
biomarcadores ¢ a diversidade dos potenciais alvos que sio
possiveis em diferentes tecidos (HU et al., 2005; KENTSIS
et al.,, 2009; BUTLER, 2011; CAPPELLINI et al., 2012;
LINDGREN et al., 2011), mesmo sem a necessidade de
nenhum conhecimento prévio da mancha desconhecida
para realizar o teste (YANG, 2013).

Para a identificacdo de vestigios biolégicos em local

de crime, ¢ fundamental que haja um método capaz de
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estabelecer uma relacio unfvoca entre os elementos em
questao, criando um conjunto de caracteres proprios que
possa diferenciar pessoas ou coisas entre si (FUJTHARA et
al., 2017). Enquanto a andlise de DNA de um swab pode
revelar a presenca e um perfil de DNA compativel com uma
alegada vitima, esse perfil isolado nio indica se o DNA
provém de saliva, secre¢io vaginal, urina ou outras fontes.
A capacidade de associar um extrato de DNA a um tecido
especifico, no entanto, muitas vezes fornece informagoes
contextuais criticas, pois os exames nio sio capazes de
esclarecer a natureza da amostra coletada (BUTLER, 2011;
LEGG et al., 2014).

Os métodos padrio sio uma mistura de técnicas para
a identificagio de fluidos corporais (STEENDAM et al.,
2013; YANG, 2013). Eles requerem a integridade estrutural
dos marcadores e, além de nio serem confirmatérios,
apenas presuntivos, outras proteinas ou substincias podem
estar presentes, levando a um resultado falso positivo
(STEENDAM et al., 2013; YANG, 2013; LEGG et al.,,
2014; PATEL et al., 2016; FUJIHARA et al., 2017) e A
necessidade de realizacio de vdrios testes diferentes para
a identificagio desses fluidos corporais (YANG, 2013;
FUJIHARA et al., 2017). Foram realizadas pesquisas sobre
o isolamento e a identificagio de biomarcadores de proteinas
altamente especificos de manchas bioldgicas com utilidade
forense na identificagao de tragos de saliva humana, fluido
seminal, urina, fluido vaginal, sangue periférico, fluido
menstrual (STEENDAM et al.,, 2013; YANG, 2013;
LEGG et al., 2014; IGOH; DOI; SAKURADA, 2015;
DAMMEIER et al., 2016; PATEL et al., 2016) e, em menor
grau, secrecoes nasais, fezes, e urina (STEENDAM et al,,
2013). Os métodos utilizados com a tecnologia de MS foram
capazes de detectar e determinar multiplos marcadores de
proteinas dos diferentes fluidos corporais em um tnico teste
confirmatério (STEENDAM et al., 2013; YANG, 2013;
LEGGetal., 2014; DAMMEIER etal., 2016; IGOH; DOI;
SAKURA, 2015; PATEL et al., 2016). Além de a anilise
nio ser destrutiva para 0 DNA, também pode ser usada
como exploragio (STEENDAM et al., 2013; FUJIHARA
et al.,, 2017), como em uma amostra de 9 anos de idade
que foi submetida na época a tratamento quimico usado
para realcar a visualizagio do sangue, abrindo, assim, novas
oportunidades forenses para a revisiao de casos estacionados
(PATEL et al., 2016). A identificagio do fluido nos exames
forenses contribui para a evidéncia do caso, orienta o curso
de novas investigagoes e também complementa o conjunto

de provas. Tais avancos tecnoldgicos tornaram a MS o
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padrao-ouro para a identificagio correta do fluido corporal
(YANG, 2013). Essa eficdcia e impacto na prdtica forense
acelera as investigagoes laboratoriais, fornece muito mais
evidéncias confidveis e informativas no sistema de justica
criminal.

Esse tipo de tecnologia também pode ser empregado na
andlise dos projetis de arma de fogo, auxiliando a autépsia
da Medicina Legal. Enquanto ¢ rotina identificar qual
projétil atingiu um sujeito por andlise de DNA do material
sobre a superficie do projétil, ¢ bastante dificil determinar
qual projétil causou a lesdo letal — muitas vezes o ponto
crucial no processo judicial. Dammeier et al. (2016)
investigaram o material biolégico da superficie de um
projétil e determinaram os tecidos atravessados por ele. A
andlise protedmica baseada em MS foi capaz de atingir uma
precisio de classificagio de 6rgaos de 99%. Foi analisado um
caso real de assassinato, no qual o legista nio foi capaz de
reconstruir totalmente o trajeto da bala durante a autépsia,
e, do ponto de vista forense, era de interesse especifico saber
qual dos multiplos disparos foi letal. As proteinas especificas
encontradas correlacionaram com a determinagio do trajeto
da bala feito na autdpsia cldssica. Esses conceitos podem ser
aplicados na reconstrugio mecanica ou balistica do evento
em uma andlise mais abrangente.

Na Criminologia, o diagnéstico de doengas mentais pode
ser de dificil e demorada conclusio. Modificagoes genéticas
que alteram a estrutura celular proteica levam a defeitos
morfolégicos ou mesmo a sua auséncia. Tal fato acarreta
doengas ou demonstra ser marcador especifico destas.
As alteragoes nos genes, seus transcritos e mudancgas nas
proteinas nos processos celulares sio alvos de importantes
estudos na determinacio de marcadores proteicos para
o desenvolvimento de novos métodos de diagndsticos e
terapéuticos (WANG et al., 2014) com utilidade clinica
¢ laboratorial, emergindo como uma ferramenta de
validagio na descoberta de biomarcadores (WANG et al.,
2014; EMIDIO et al., 2015; LINDSKOG, 2015). Awam
et al. (2015) pesquisaram sobre a abordagem gen6mica e
protedmica utilizando a MS em busca de biomarcadores
especificos da esquizofrenia. A andlise identificou esses
biomarcadores diferenciando os pacientes com a doenga e
comprovando ser promissor no diagndstico mais preciso
da doenca e nas investigagdes de condigoes psiquidtricas.
Haggmark et al. (2016) forneceram uma visio geral de
novas tecnologias, como a protedmica e a MS, na busca de
proteinas relacionadas as doengas neurolégicas, destacando

as desordens psiquidtricas como a esquizofrenia e a
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depressio. Foram encontrados perfis associados 4 doenca e
verificados com sucesso.

A toxicologia forense também nao fica de fora dessa
moderna tecnologia. Os dados de expressio proteica
através de biomarcadores da eficicia e da rtoxicidade
de drogas (ABHILASH, 2009) prometem informativo
e discriminatério para beneficiar no diagnéstico, na
descoberta de firmacos e na elucida¢io de mecanismos
da agao de drogas (TYERS; MANN, 2003; LINDSKOG,
2015). A maioria das drogas farmacéuticas tém alvo nas
proteinas (EMIDIO et al., 2015; LINDSKOG, 2015), e
muitos estudos toxicolégicos tém aproveitado a estabilidade
do esmalte dentdrio para estudar exposi¢des a metais pesados
(STEWART et al., 2016). Chen et al. (2012) investigaram
marcadores de injurias téxicas com o objetivo de elucidar
mecanismos de intoxicagdo por metanol a nivel proteico
através da tecnologia protedmica, avaliando as variagoes
na expressio de protefnas na retina de ratos. A andlise
protedmica mostrou que a expressio de vdrias proteinas-
chave foram alteradas pela intoxicagio por metanol. Essas
descobertas abrem caminho para estudos toxicoldgicos
futuros.

Assim como o exame de DNA pode comprovar ou
negar a autoria de um crime, transformando-se em meio
de prova eficaz para a veracidade de processos penais, a
andlise protedmica poderd ser ttil nos exames de corpo de
delito comprovando a materialidade, adentrando no campo
da autoria e da dindmica (BUTLER, 2011; DAMMEIER
et al., 2016), aumentando o rol de provas objetivas e
fundamentadas de forma técnica e cientifica dentro das

andlises forenses.

4 CONCLUSAO

Fundamentando-se na literatura pesquisada, pode-
se concluir que a evolugio da tecnologia avancada de alta
resolucio e sensibilidade da espectrometria de massa em
conjunto com banco de dados protedmicos com foco no
estudo das proteinas humanas representa um recurso
inestimével para a obtengio de conhecimentos em diversas
dreas, inclusive com importantes aplicagbes forenses.
Esse estudo aprofundado das proteinas pode auxiliar em
amostras biolégicas na identificagio e diferenciacio de
fluidos corporais, tecidos e drgaos humanos encontrados
em cenas de crimes através de uma andlise conclusiva e
em Unica etapa, para as quais hoje sio aplicados variados

testes, e apenas presuntivos. Pode também auxiliar nos

exames de corpo de delito, inclusive toxicolégico; auxiliar
no diagndstico de doengas mentais em Criminologia,

aumentando a  confiabilidade nos resultados e

consequentemente favorecendo a justica; e ainda auxiliar na
drea de Arqueologia e Antropologia Forense no estudo da
evolucio das espécies, estimando ancestralidade, sexo, cor
dos olhos e do cabelo gracas a estabilidade e resisténcia das

proteinas em condi¢des degradantes.
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