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Ementa: A proteomica € um conjunto de tecnologias extraordinariamente Uteis no estudo do conteudo protéico dos sistemas
biologicos. O conhecimento de todas as proteinas expressas por um genoma, o qual tem sido denominado de Proteoma,
tem despertando um grande interesse da industria farmacéutica, sendo estas as primeiras a investir fortemente nos
programas ?omas? (genoma, proteoma, transcriptoma, metaboloma, farmacogenoma etc.), com a finalidade de induzir
inovagdes tecnologicas em saude. Assim, a identificado de marcadores bioldgicos das doengas (enzimas, substratos,
receptores etc.) pode levar a condigdes de desenvolver medicamentos especificas que possam regular a sua atuagdo nas
doengas. O objetivo desta disciplina sera o conhecimento dos omas? e de técnicas que revelam a participagao de genes
{DNA) em situagdes patologicas, cuja expressao (proteinas) pode ser aumentada ou dimninuida. Sera discutida a tecnologia
que viabiliza a proteomica e a participagao da industria farmacéutica no desenvolvimento de medicamentos especificos
para o tratamento de doengas humanas.
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