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RESUMO

O sequenciamento genético, especialmente com o advento do sequenciamento
de nova geração (NGS), revolucionou o diagnóstico e tratamento de câncer,
marcando uma nova era na medicina de precisão. A transição do
sequenciamento de Sanger para o NGS proporcionou avanços significativos na
análise genômica, permitindo a detecção de mutações específicas associadas a
cânceres como mama, pulmão e colorretal, por meio da identificação de
variantes em genes como BRCA1/2, EGFR e KRAS. Esses avanços
possibilitaram terapias-alvo mais eficazes e personalizadas, melhorando os
resultados clínicos e reduzindo efeitos colaterais. Este estudo revisa os
principais impactos do sequenciamento genético no câncer, com ênfase no NGS,
e explora suas aplicações clínicas, incluindo a detecção de mutações genéticas
e o uso de terapias direcionadas. A medicina de precisão, alicerçada no NGS,
permite a adaptação do tratamento com base no perfil genético do tumor,
promovendo uma abordagem mais assertiva e individualizada. Além disso,
novas tecnologias como CRISPR, combinadas com o NGS, têm o potencial de
acelerar ainda mais os avanços na oncologia. Apesar das promessas, a
implementação plena dessas tecnologias enfrenta desafios, como o alto custo e
questões éticas relacionadas ao uso de CRISPR. Para que o potencial do NGS
seja totalmente realizado, é necessário desenvolver soluções econômicas e
garantir regulamentações éticas adequadas. Em suma, a genômica está
transformando a medicina, oferecendo tratamentos mais precisos e
personalizados, com um grande impacto no manejo do câncer e em outras
doenças genéticas complexas.

Palavras-Chaves: BRCA1/2; EGFR, KRAS, Sequenciamento de nova geração
(NGS); Diagnostico.
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ABSTRACT

Genetic sequencing, especially with the advent of next-generation sequencing
(NGS), has revolutionized the diagnosis and treatment of cancer, marking a new
era in precision medicine. The transition from Sanger sequencing to NGS has led
to significant advances in genomic analysis, enabling the detection of specific
mutations associated with cancers such as breast, lung, and colorectal, through
the identification of variants in genes like BRCA1/2, EGFR, and KRAS. These
advances have made it possible to personalize treatments based on genetic
profiles, improving therapeutic outcomes and reducing adverse effects. This
study reviews the key impacts of genetic sequencing on cancer, with a focus on
NGS, and explores its clinical applications, including the detection of genetic
mutations and the use of targeted therapies. Precision medicine, based on NGS,
allows treatment to be tailored according to the genetic profile of the tumor,
promoting a more precise and individualized approach. Additionally, new
technologies like CRISPR, combined with NGS, have the potential to further
accelerate advancements in oncology. Despite the promises, the full
implementation of these technologies faces challenges such as high costs and
ethical issues related to the use of CRISPR. For NGS’s full potential to be realized,
it is necessary to develop cost-effective solutions and ensure appropriate ethical
regulations. In summary, genomics is transforming medicine, offering more
precise and personalized treatments, with a significant impact on the
management of cancer and other complex genetic diseases.

Keywords: BRCA1/2; EGFR, KRAS, Next-Generation Sequencing (NGS);
Diagnosis.

Introdução:

O sequenciamento de Sanger e o sequenciamento de nova geração (NGS)
desempenharam papéis cruciais no diagnóstico e tratamento de câncer,
especialmente no estudo de genes como BRCA1/2, EGFR e KRAS, que estão
associados a diversos tipos de câncer. A transição do sequenciamento de
Sanger para o NGS permitiu um entendimento mais aprofundado da genética do
câncer e a evolução da medicina de precisão.

O sequenciamento de Sanger foi introduzido em 1977 por Frederick
Sanger e revolucionou o campo da genética, permitindo a determinação da
sequência de nucleotídeos no DNA. A técnica foi amplamente utilizada nas
décadas de 1980 e 1990 para sequenciar genes de interesse, incluindo os
relacionados ao câncer, como o BRCA1 e o BRCA2, que foram identificados em
1994 e 1995, respectivamente, como genes de predisposição ao câncer de
mama e ovário (Miki et al., 1994; Wooster et al., 1995).



Durante esse período, o sequenciamento de Sanger foi utilizado para
identificar mutações germinativas nos genes BRCA1/2, com foco em mutações
que aumentam o risco de câncer hereditário. O sequenciamento também foi
empregado no estudo de genes como o EGFR (receptor do fator de crescimento
epidérmico), especialmente em cânceres de pulmão, e o KRAS, em cânceres
colorretais, para detectar mutações específicas que poderiam influenciar o
prognóstico e a escolha do tratamento.

Embora eficaz, o sequenciamento de Sanger apresentava limitações
significativas. O processo era demorado, dispendioso e difícil de escalar para
analisar grandes volumes de DNA, especialmente em tumores. Além disso, o
sequenciamento de Sanger não era ideal para capturar as diversas mutações
que poderiam ocorrer em genes como EGFR e KRAS em amostras tumorais
heterogêneas.

Com o advento do sequenciamento de nova geração (NGS) no início dos
anos 2000, o campo da genômica sofreu uma revolução. O NGS permite o
sequenciamento simultâneo de milhões de fragmentos de DNA, tornando a
análise de grandes volumes de dados mais rápida, eficiente e acessível. (Mardis,
2008).

O NGS proporcionou a capacidade de realizar perfis genômicos
completos de BRCA1/2, EGFR e KRAS, identificando não apenas mutações
específicas, mas também outras variações genéticas que antes não eram
detectáveis com o sequenciamento de Sanger. Isso foi especialmente importante
para cânceres como o câncer de mama (associado a BRCA1/2), câncer de
pulmão (associado a mutações em EGFR), e câncer colorretal (associado a
mutações em KRAS), onde a precisão no diagnóstico e a identificação de
mutações são essenciais para determinar as melhores opções de tratamento.

Metodologia

Neste estudo, foi realizada uma revisão sistemática da literatura nos últimos anos
para investigar a aplicação da genômica no diagnostico e no tratamento do
câncer com ênfase no sequenciamento genético da nova geração (NGS). A
pesquisa incluiu artigos científicos de renome, como PubMed, Web of Science e
google acadêmico, utilizando como palavras chave “sequenciamento genético”,
“precision medicine”, “genômica”, “BRCA1/2” e “oncogenética”. A seleção dos
estudos levou em consideração critérios como a relevância dos dados, a
qualidade metodológica dos artigos e os resultados alcançados em termos de
eficácia terapêutica e resposta ao tratamento.



Genes BRCA1/2, EGFR e KRAS

BRCA1/2, EGFR e KRAS são genes fundamentais no desenvolvimento e
progressão de diversos tipos de câncer. Cada um desses genes desempenha
papéis específicos nas células, sendo responsáveis por processos críticos como
a reparação do DNA, a regulação do crescimento celular e a sinalização
molecular. As mutações nesses genes estão frequentemente associadas ao
surgimento e à agressividade de tumores, e sua identificação tem grande
impacto nas abordagens terapêuticas.

BRCA1 e BRCA2 são genes supressores de tumor que desempenham
um papel essencial na manutenção da estabilidade genômica, facilitando a
reparação de quebras no DNA. Quando esses genes apresentam mutações, a
capacidade das células de corrigir danos genéticos é comprometida, o que pode
levar ao acúmulo de mutações prejudiciais. As mutações nos genes BRCA1/2
estão fortemente associadas a um aumento significativo do risco de câncer de
mama, ovário e outros tumores. Mulheres portadoras de mutações nos genes
BRCA1/2 apresentam um risco elevado de desenvolver esses cânceres ao longo
da vida, sendo que a detecção precoce dessas alterações genéticas pode
influenciar as estratégias de prevenção e tratamento, como a realização de
mastectomias preventivas ou o uso de terapias direcionadas, como os inibidores
de PARP (Fong et al., 2009).

EGFR (Receptor do Fator de Crescimento Epidérmico) é uma proteína
que atua como um receptor na superfície celular, ativando uma via de sinalização
crucial para o crescimento e a divisão celular. A ativação do EGFR, geralmente
mediada pela ligação com fatores de crescimento específicos, inicia uma cascata
de sinais que promove o crescimento celular. Em muitos casos de câncer,
especialmente no câncer de pulmão não microcítico, mutações no EGFR
resultam em uma ativação constitutiva dessa via de sinalização, favorecendo o
crescimento descontrolado das células tumorais. Essas mutações tornam o
tumor suscetível a terapias direcionadas, como os inibidores da tirosina quinase
do EGFR, que bloqueiam a sinalização anormal e podem melhorar os resultados
terapêuticos (Foley et al., 2014).

KRAS, por sua vez, é um gene que codifica uma proteína envolvida na
regulação do ciclo celular e na sinalização que controla o crescimento celular. O
KRAS funciona como um interruptor molecular, ativando ou desativando sinais
essenciais para a sobrevivência celular. Quando mutado, o KRAS permanece
constantemente ativado, o que leva a um crescimento celular descontrolado e
ao desenvolvimento de tumores, especialmente em cânceres de cólon, pâncreas
e pulmão. Mutações em KRAS são associadas à resistência a várias terapias
convencionais, incluindo quimioterapia, tornando esse gene um alvo importante
para novas abordagens terapêuticas direcionadas (Cheng et al., 2018).

Em resumo, as mutações nos genes BRCA1/2, EGFR e KRAS são
marcos biológicos importantes para a compreensão da biologia do câncer e a



personalização do tratamento. O uso de tecnologias como o sequenciamento
genético (NGS) tem permitido a identificação dessas alterações, promovendo
avanços na medicina de precisão e abrindo portas para terapias mais eficazes e
individualizadas.

Sequenciamento Genético e Diagnósticos de Doença

O sequenciamento genético é uma técnica fundamental para a
determinação da sequência de nucleotídeos que compõem o DNA, permitindo a
identificação de variações genéticas associadas a doenças hereditárias,
predisposição a condições específicas e até mesmo respostas a tratamentos
médicos. Com o avanço das tecnologias de sequenciamento, em particular o
sequenciamento de nova geração (Next Generation Sequencing - NGS), foi
possível revolucionar a análise genômica, oferecendo uma forma mais rápida,
acessível e precisa de sequenciar genomas inteiros, ao mesmo tempo que
permite a detecção de mutações genéticas que influenciam a predisposição a
diversas doenças (Mardis, 2008; Metzker, 2010).

O sequenciamento de DNA teve início com a técnica de Sanger, que,
embora de alta precisão, apresentava limitações significativas em termos de
custo e tempo. O avanço das tecnologias de NGS, por outro lado, viabilizou o
processamento paralelo de múltiplas sequências de DNA, tornando a análise de
grandes volumes de dados genéticos mais ágil e acessível. Essa inovação
tecnológica tem diversas aplicações clínicas, destacando-se no diagnóstico e
tratamento de doenças genéticas, cânceres, doenças cardiovasculares e
neurodegenerativas (Illumina, 2014).

Uma das maiores inovações proporcionadas pelo sequenciamento
genético é a capacidade de realizar diagnósticos em tempo real, especialmente
em ambientes de cuidados críticos. O sequenciamento de tumores em tempo
real é especialmente útil em casos onde o câncer apresenta resistência ao
tratamento ou recidivas, permitindo uma resposta rápida e adaptada às
alterações genéticas do tumor.

Por exemplo, o sequenciamento de líquidas, que analisa o DNA tumoral
circulante no sangue, permite monitorar a evolução do câncer ao longo do tempo,
identificar mutações que conferem resistência ao tratamento e ajustar a terapia
conforme necessário. Isso possibilita um tratamento mais personalizado e
dinâmico, adaptado ao comportamento mutacional do tumor. Pacientes com
câncer de pulmão, por exemplo, podem ser acompanhados com exames de
sequenciamento de líquidas para verificar a presença de mutações no gene
EGFR que indicam resistência a terapias direcionadas, permitindo a escolha de
um tratamento alternativo ou a introdução de novas terapias (Diaz et al., 2012).



Aplicações Clinicas na Oncologia

Na oncologia, o sequenciamento genético desempenha um papel crucial
na identificação de mutações genéticas associadas a diferentes tipos de câncer,
permitindo, assim, o uso de terapias direcionadas. Tumores malignos
frequentemente apresentam alterações específicas em genes que podem ser
detectadas por meio do sequenciamento genético, oferecendo informações
valiosas para a escolha do tratamento mais adequado. Exemplos disso incluem
mutações nos genes EGFR, BRCA1/BRCA2 e KRAS, comuns em cânceres de
pulmão, mama e cólon, respectivamente. A identificação dessas mutações
possibilita a utilização de terapias alvo, que são mais precisas e menos
agressivas do que as terapias convencionais, promovendo uma abordagem mais
eficaz e personalizada para o tratamento do câncer (Foley et al., 2014; Miller et
al., 2017).

Além disso, o sequenciamento genético permite a caracterização
detalhada da biologia tumoral, facilitando o entendimento dos mecanismos
subjacentes ao crescimento e à disseminação do tumor, o que pode resultar em
escolhas terapêuticas mais eficazes e menos danosas ao paciente. A aplicação
da medicina de precisão, especialmente através das terapias-alvo, tem
contribuído significativamente para a melhoria dos resultados clínicos e redução
de efeitos colaterais (Cheng et al., 2018).

A genômica não só ajuda a identificar mutações específicas que guiam o
tratamento, mas também oferece insights sobre a resistência ao tratamento e o
desenvolvimento de novas terapias.

A Medicina de Precisão e o Caso das Mutações Genéticas

A medicina de precisão, que visa oferecer tratamentos personalizados
com base nas características genéticas individuais dos pacientes, tem avançado
consideravelmente com a implementação de sequenciamento genético. A
detecção de mutações específicas pode ajudar a identificar indivíduos com risco
elevado de desenvolver certas doenças, além de fornecer informações valiosas
sobre a forma como essas condições podem evoluir em cada paciente. O caso
amplamente divulgado da atriz Angelina Jolie, que optou por realizar uma
mastectomia preventiva após a detecção de uma mutação no gene BRCA1,
exemplifica o impacto da medicina de precisão na tomada de decisões clínicas.
Esse tipo de abordagem tem se mostrado eficaz na prevenção e no manejo de
doenças como o câncer, proporcionando uma medicina mais assertiva e
individualizada (Jolie et al., 2013).

Portanto, à medida que o sequenciamento genético se torna mais
acessível e as tecnologias associadas à medicina de precisão continuam a
evoluir, espera-se que cada vez mais pacientes possam se beneficiar de



cuidados personalizados, que seis considerem suas necessidades genéticas e
biológicas, possibilitando melhores resultados a longo prazo.

Avanços Tecnológicos no Sequenciamento de Nova Geração (NGS)

Os avanços no Sequenciamento de Nova Geração (NGS) têm
revolucionado as ciências biológicas, médicas e ambientais, possibilitando uma
análise mais rápida, acessível e detalhada do genoma. Desde a melhoria na
capacidade de leitura e precisão até a implementação de técnicas de
sequenciamento de célula única, as inovações continuam a expandir as
possibilidades de aplicação do NGS.

O NGS também tem ganhado destaque no diagnóstico de doenças
genéticas, onde o sequenciamento do exoma e do genoma completo tem
possibilitado uma abordagem mais abrangente e direcionada para o tratamento
(Mardis, 2017).

A principal vantagem das tecnologias NGS em relação aos métodos
anteriores é sua capacidade de realizar a análise simultânea de milhões de
fragmentos de DNA, o que permite o sequenciamento de centenas ou até
milhares de genes de uma só vez. Essa característica facilita a detecção de
variantes raras, incluindo aquelas presentes em uma pequena fração das células,
o que antes representava um grande desafio para os métodos tradicionais de
sequenciamento. A sensibilidade aprimorada do NGS tem sido fundamental para
a descoberta de mutações genéticas associadas a doenças complexas,
incluindo aquelas que não se manifestam em todas as células do organismo,
como nas fases iniciais do câncer (Mardis, 2008; Metzker, 2010).

Oncogenética e Terapias-Alvos

A oncogenética, ramo da genética que estuda as alterações genéticas
associadas ao câncer, se consolidou como um campo central dentro da medicina
de precisão. A integração do sequenciamento genético com informações clínicas
tem permitido uma abordagem mais detalhada e precisa para o diagnóstico e
tratamento do câncer. Por meio dessa abordagem, é possível identificar não
apenas as mutações genéticas específicas que impulsionam o crescimento
tumoral, mas também aquelas que determinam a resposta do tumor a diferentes
terapias. A análise genética dos tumores, em conjunto com os dados clínicos dos
pacientes, abre novas possibilidades para o desenvolvimento de estratégias
terapêuticas mais eficazes, com o potencial de transformar o tratamento de
diversas neoplasias (Cheng et al., 2018).

As terapias-alvo representam um avanço significativo em relação às
terapias tradicionais, como quimioterapia e radioterapia, ao atacar diretamente



as vias moleculares responsáveis pelo crescimento e pela disseminação do
tumor. Ao direcionar tratamentos específicos para mutações genéticas
identificadas em um tumor, essas terapias são mais eficazes e causam menos
danos aos tecidos saudáveis (Cheng et al., 2018).

PARP e Reparação do DNA

Os inibidores de PARP (Polimerase ADP-ribose) é uma enzima
responsável pela reparação do DNA danificado. Quando o DNA é danificado,
como ocorre em muitos tipos de câncer, a PARP ajuda a reparar esses danos,
mantendo a estabilidade genômica. No entanto, em células com defeitos no
sistema de reparo de DNA (como as que possuem mutações nos genes BRCA),
o PARP pode ser uma via compensatória importante, tentando reparar danos ao
DNA de forma alternativa.

De acordo com estudos clínicos, como os realizados por Fong et al. (2009)
e Ledermann et al. (2012), os inibidores de PARP proporcionaram uma melhoria
na sobrevida e na resposta ao tratamento em pacientes com câncer de ovário e
mama hereditários, caracterizados por mutações em BRCA1/BRCA2.

O sequenciamento genético de última geração é fundamental para
identificar esses defeitos genéticos e, assim, selecionar tratamentos com
inibidores de PARP. O uso contínuo de NGS pode ser fundamental para
monitorar como os tumores respondem ao tratamento com inibidores de PARP.
Com o tempo, algumas células tumorais podem desenvolver resistência a esses
inibidores, geralmente através de mutações adicionais que restauram a
capacidade de reparo do DNAou ativam vias alternativas de reparo. O NGS pode
ajudar a identificar essas mutações de resistência, permitindo que os médicos
ajustem o tratamento em tempo real (Fong et al. 2009).

CRISPR e sua Integração com o NGS e Medicina de Precisão

CRISPR (Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats) é
uma tecnologia revolucionária de edição genética que permite a modificação
precisa de 8 sequências de DNAem células vivas. Quando combinada com Next-
Generation Sequencing (NGS), essa tecnologia tem o potencial de transformar
ainda mais a medicina de precisão. O NGS possibilita o mapeamento completo
do genoma de um paciente, identificando mutações genéticas associadas a
doenças. Uma vez identificadas essas mutações, o CRISPR pode ser utilizado
para editar genes específicos, corrigindo defeitos genéticos e oferecendo
terapias personalizadas e eficazes (Doudna & Charpentier, 2014). A integração
entre CRISPR e NGS é particularmente promissora em áreas como oncologia,
genética de doenças hereditárias e imunoterapia.



O Cas9 (CRISPR-associated protein 9) é a proteína fundamental no sistema
CRISPR/Cas9, responsável pela edição genética. Funciona como uma "tesoura
molecular", capaz de cortar o DNA em locais específicos do genoma, permitindo
modificações precisas. Essa capacidade de corte exata é o que torna o CRISPR
uma ferramenta poderosa e eficiente para a modificação genética (Jinek et al.,
2012). O Cas9 pode ser guiado por uma sequência de RNA para cortar o DNA
de forma específica, o que o torna uma ferramenta altamente precisa para tratar
doenças genéticas e realizar pesquisas genômicas.

O câncer é uma doença genética complexa, com mutações específicas
variando entre os pacientes. O Cas9 pode ser utilizado para editar genes nas
células tumorais, permitindo tratamentos mais direcionados e eficazes. Essa
abordagem personalizada pode resultar em terapias que atacam de maneira
específica as mutações genéticas presentes em cada tumor (Shen et al., 2018).
Além disso, o Cas9 também pode ser usado para modificar células imunes, como
as células T, para que elas reconheçam e ataquem as células cancerígenas,
gerando uma imunoterapia genética personalizada (Kucharczak et al., 2020).
Essa estratégia, ao alinhar a edição genética com o perfil genético do paciente,
abre novos caminhos para tratamentos de câncer mais eficazes.

Resultado e Discussão

Os avanços no campo da genômica, particularmente com o uso do
sequenciamento de nova geração (NGS), têm demonstrado resultados
significativos no diagnóstico e tratamento do câncer. O sequenciamento genético
permitiu uma maior compreensão das mutações associadas a diversos tipos de
câncer, facilitando a implementação de terapias personalizadas, mais eficazes e
com menos efeitos colaterais. Além disso, as tecnologias emergentes, como o
CRISPR, têm o potencial de transformar ainda mais as estratégias de tratamento,
oferecendo uma forma precisa de edição genética.

O uso do NGS permitiu uma identificação mais rápida e precisa das
mutações genéticas associadas ao câncer. Isso resultou em tratamentos mais
direcionados, com terapias-alvo adaptadas para as mutações específicas
encontradas no DNA tumoral. Mutações em genes como EGFR, BRCA1/BRCA2
e KRAS foram identificadas com sucesso, permitindo que terapias
personalizadas fossem aplicadas, com uma melhoria significativa na resposta ao
tratamento.

Apesar dos avanços, ainda existem vários desafios que precisam ser
abordados para a plena implementação das tecnologias genômicas na prática
clínica. Um dos principais obstáculos para a disseminação do sequenciamento
genético e da medicina de precisão é o alto custo das tecnologias envolvidas.
Embora os preços do sequenciamento tenham diminuído ao longo dos anos, ele
ainda pode ser inacessível para muitos pacientes, especialmente em sistemas
de saúde com recursos limitados. Esse fator pode restringir o acesso a



tratamentos personalizados para uma grande parte da população, criando
desigualdades no cuidado de saúde.

O uso de tecnologias como CRISPR também levanta questões éticas,
principalmente no que diz respeito à edição de genes em embriões ou em células
germinativas, o que pode ter implicações para as gerações futuras. A
regulamentação e as diretrizes éticas em torno dessas práticas ainda são um
campo em desenvolvimento e devem ser cuidadosamente consideradas para
garantir o uso seguro e responsável dessas tecnologias.

Embora os avanços na genômica tenham transformado a forma como
encaramos o diagnóstico e tratamento do câncer, ainda estamos em um estágio
de transição em relação à aplicação em larga escala dessas tecnologias. Os
benefícios de uma abordagem personalizada são inegáveis, com os pacientes
se beneficiando de tratamentos mais eficazes, menos tóxicos e com maior taxa
de sucesso.

Em suma, os resultados obtidos indicam que as tecnologias de
sequenciamento genético e edição genética representam uma nova era na
medicina, com um impacto significativo na oncologia. No entanto, para que seu
potencial seja completamente realizado, é essencial superar os obstáculos
mencionados e continuar a trabalhar em direção a uma medicina mais acessível
e personalizada.

Considerações Finais

O uso da genômica, especialmente por meio do sequenciamento de nova
geração (NGS), tem avançado significativamente no diagnóstico e tratamento do
câncer, estabelecendo um novo paradigma na medicina de precisão. Este estudo
destacou como o sequenciamento genético tem permitido a identificação de
mutações específicas associadas a diferentes tipos de câncer, possibilitando a
aplicação de terapias-alvo personalizadas e mais eficazes. Com isso, a medicina
de precisão tem potencializado o tratamento de cânceres ao alinhar os
protocolos terapêuticos ao perfil genético único de cada paciente, melhorando a
eficácia dos tratamentos e minimizando efeitos colaterais indesejados.

Embora os avanços na área sejam promissores, alguns desafios ainda
precisam ser superados, como o custo elevado e o tempo necessário para
realizar os testes de sequenciamento genético, especialmente em sistemas de
saúde com recursos limitados. A implementação ampla e acessível dessas
tecnologias dependerá do desenvolvimento de soluções mais econômicas e de
infraestruturas adequadas para análise de grandes volumes de dados genéticos.

A integração de novas ferramentas como o CRISPR/Cas9, que permite a
edição genética de forma precisa, pode acelerar ainda mais o avanço da
medicina de precisão, oferecendo novas formas de tratamento para cânceres e
doenças genéticas. Contudo, é importante que esses avanços sejam



acompanhados de regulamentações e diretrizes éticas que garantam sua
aplicação segura e eficaz, respeitando os direitos e as necessidades dos
pacientes.

Em conclusão, a aplicação da genômica no tratamento do câncer tem
demonstrado ser um caminho promissor para a transformação da medicina,
proporcionando uma abordagem mais personalizada e eficiente. A evolução
contínua dessas tecnologias, aliada a um maior acesso e conhecimento clínico,
certamente contribuirá para melhores resultados no enfrentamento do câncer e
outras doenças complexas. A medicina de precisão tem o potencial de redefinir
a forma como lidamos com as doenças, oferecendo tratamentos mais assertivos,
menos agressivos e mais alinhados às necessidades individuais dos pacientes.
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