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Introdugdo: A integracdo de dados provenientes de diferentes camadas
moleculares — como gendmica, transcriptdmica, protedmica e metaboldmica —
permite uma compreensao mais abrangente e sistémica dos mecanismos bioldgicos
subjacentes a doengas complexas. Nesse contexto, abordagens integrativas aliadas
a algoritmos de aprendizado de maquina (machine learning, ML) tém se mostrado
fundamentais para a identificacdo de padrbes moleculares, predicdo de interacdes
biolégicas e geracdo de novos insights em estudos biomédicos de larga escala.
Objetivo: Analisar como modelos de ML podem contribuir para a compreensao de
sistemas bioldgicos complexos em estudos multi-Omicos, com énfase na descoberta
e validagao de novos biomarcadores com aplicabilidade clinica. Metodologia:
Realizou-se busca sistematica de artigos cientificos nas bases de dados PubMed,
Scopus e Web of Science, utilizando descritores relacionados a integracao de dados
multi-Omicos e algoritmos de ML em estudos biomédicos. Resultados: A revisdo
evidenciou que, embora cada abordagem de inteligéncia artificial (IA) e ML
apresente limitacbes especificas dependendo do desenho do estudo, o uso
combinado de multiplos algoritmos potencializa a robustez dos achados. Em um
estudo de analise integrativa de dados transcriptdmicos bulk, 159 genes
diferencialmente expressos (DEGs) foram submetidos a quatro algoritmos de ML —
LASSO, SVM-RFE, XGBoost e Boruta —, resultando na selecdo consensual de
quatro core genes : COL1A1, EMP1, MYH11 e SASH1. A validagao multi-6mica
subsequente demonstrou que o SASH1 constitui um biomarcador progndstico
robusto e um potencial preditor de resposta terapéutica no carcinoma de células
escamosas de cabega e pescogo (HNSCC). Notavelmente, sua expressao
mostrou-se especificamente reduzida em populagbes de células malignas, com
distribuicdo espacial restrita as regides estromais fibréticas com alta expresséo de
COL1A1, evidenciando uma interagdo biologicamente relevante no microambiente
tumoral. Relevancia Cientifica: O uso integrado de IA e ML em estudos
multi-Omicos representa uma abordagem promissora para a aceleragdao da
descoberta de alvos terapéuticos, o aprimoramento da precisdo diagnostica e o
avango da medicina personalizada. A identificagcdo de biomarcadores como o
SASH1 exemplifica o potencial translacional dessas ferramentas na oncologia de
precisdo. Conclusao: O avango das tecnologias 6micas de alto rendimento,
combinado a capacidade analitica dos modelos de ML, amplia substancialmente a
possibilidade de decifrar sistemas bioldégicos complexos. A aplicagao integrada
dessas abordagens permite identificar padroes moleculares consistentes, validar
biomarcadores em multiplas camadas édmicas e pavimentar o caminho para novas
estratégias diagnaosticas e terapéuticas na medicina de precisao.



