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RESUMO

A genética comportamental € um novo ramo da ciéncia que esta revolucionando a forma como
lidamos com as diferentes caracteristicas do comportamento humano. Estudar a variabilidade
das diferencas torna a individualidade mais valorizada. No estudo da genética comportamental
moderna ndo buscamos um gene determinista, mas sim um conjunto de genes que tenham
maiores relacbes probabilisticas com determinado tragco de comportamento. Com o
barateamento do mapeamento genético e facil acesso aos dados de polimorfismos de
nucleotideos Unicos (SNPs, sigla em inglés para Single Nucleotide Polymorphism), a tecnologia
da mineracdo de dados e inteligéncia artificial possibilita a aplicacdo de algoritmos que
selecionam os genes mais relacionados aquele fen6tipo comportamental criando um indice de
associacdo poligénica para genotipos complexos, como € o caso do comportamento humano e
suas variedades. A utilizacdo da andlise do perfil comportamental pela escala DISC, permite de
forma rapida, facil e gratuita a avaliacdo do perfil comportamental, dividindo os individuos em
quatro perfis basicos de acordo com a resposta de um questionario autoaplicado adjetivado e
de analise fatorial, com capacidade de combina¢Ges mais faceis de serem computaveis:
Dominantes, Influentes, Estaveis e Conformes. O objetivo do presente estudo &, por meio dos
dados obtidos com esse questionario e associando-0s aos dados genéticos de polimorfismos de
nucleotideo Unico, investigar as associa¢Oes probabilisticas, o que é chamado de imputagédo
genética. A analise dos dados coletados esté sendo feita em tempo real por um processador da
empresa DNA SKILLS, utilizando a linguagem de programacdo Python, logica booleana e
aprendizado de méaquina. Com os resultados obtidos com os 46 participantes voluntarios
avaliados, demonstra-se que nao existe um tnico SNP relacionado exclusivamente a algum tipo
comportamental humano, ndo existindo assim um gene determinante para um dado de perfil
comportamental normal humano. Quanto ao aprendizado de maquina, ap0os a aplicacdo da
I6gica booleana e da testagem pelo método leave-one-out de validacdo cruzada entre os dados
dos SNPs e das avaliacdes de perfis psicoldgicos normais na escala DISC dos participantes,
obteve-se uma taxa de acerto de 87%, onde, das 46 amostras que foram disponibilizadas ao
algoritmo, este foi capaz de descobrir o perfil comportamental de 40 dos participantes. As
influéncias dos genes no comportamento humano revelam uma tendéncia probabilistica e ndo
um determinismo genético, sendo assim, um conhecimento prévio das possibilidades do
comportamento de uma pessoa em relacdo a si propria e sua resposta ao ambiente em um dado
momento ajudara a estabelecer medidas que possibilitem maior compreensdo de aspectos
pessoais, além de permitir maior individualizacdo de terapias comportamentais.

Palavras-chave: DISC- Genética comportamental. Polimorfismo de nucleotideos Unicos.
Mineracédo de dados. Aprendizagem de méaquinas.



ABSTRACT

Behavioral genetics is a new branch of science that is revolutionizing the way we deal with the
different characteristics of human behavior. Studying the variability of differences makes
individuality more valued. In the study of modern behavioral genetics, we are not looking for
a deterministic gene, but rather a set of genes that have greater probabilistic relationships with
a given behavioral trait. With the cheapness of genetic mapping and easy access to data on
single nucleotide polymorphisms (SNPs - acronym in English), the technology of data mining
and artificial intelligence enables the application of algorithms that select the genes most related
to that behavioral phenotype, creating an index of polygenic association for complex genotypes,
as is the case of human behavior and its varieties. The use of the analysis of the behavioral
profile by the DISC scale, allows the evaluation of the behavioral profile to be carried out
quickly, easily and free of charge, dividing individuals into four basic profiles according to the
response of a self-administered questionnaire with adjectives and factor analysis, with capacity
combinations easier to be computable: Dominant, Influential, Stable and Conforming. The
objective of the present study is, through the data obtained with this questionnaire and
associating them with the genetic data of single nucleotide polymorphisms, to investigate the
probabilistic associations, which is called genetic imputation. The analysis of the collected data
is being carried out in real time by a processor from the company DNA SKILLS, using the
Python programming language, Boolean logic and machine learning. With the results obtained
with the 46 volunteer participants evaluated, it is demonstrated that there is not a single SNP
related exclusively to any human behavioral type, thus not existing a determinant gene for a
data of normal human behavioral profile. As for machine learning, after applying Boolean logic
and testing using the leave-one-out cross-validation method between SNPs data and
assessments of normal psychological profiles on the DISC scale of the participants, a hit rate
of of 87%, where, from the 46 samples that were made available to the algorithm, it was able
to discover the behavioral profile of 40 of the participants. The influences of genes on human
behavior reveal a probabilistic tendency and not a genetic determinism, therefore, a prior
knowledge of the possibilities of a person's behavior in relation to himself and his response to
the environment at a given moment will help to establish measures that allow greater
understanding of personal aspects, in addition to allowing greater individualization of
behavioral therapies.

Keywords: DISC- Behavioral Genetics. Single nucleotide polymorphism. Data mining.
Machine learning.
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INTRODUCAO

E fato que sdo os mamiferos os seres dominantes dos atuais ecossistemas globais. Dentre
estes, 0s hominideos figuram como dos mais adaptaveis, e dentre os hominideos, encontramos
duas espécies que partilnam de similaridade genética em torno de 95% a 98%, mas que possuem
caracteristicas fenotipicas tdo acentuadas que se dividem em duas espécies distintas, a Homo
sapiens, da qual toda Humanidade faz parte, e a Pan, da qual surgem os dois tipos: Pan
troglodytes e Pan paniscus (PRUETZ; BERTOLANI, 2007).

O que difere as duas espécies de hominideos, sendo da ordem genética de 2% a 5%, sao
suficientes para garantir ao Homo sapiens as habilidades de desenvolver ferramentas, de
pensamento abstrato, expresso pela arte e pelos conceitos de ética, moral e politica, e
possibilitou que a espécie, ao contrario do primo genético, ocupasse 0s mais distintos ambientes
da planeta Terra, desde os ambientes de florestas e savanas, até as gélidas e desérticas,
configurando-se como a espécie mais versatil e adaptavel que o planeta ja conheceu
(STRINGER, 2016).

Entre os individuos da espécie Homo sapiens estima-se a existéncia de 30.000 a 35.000
genes que possuem similaridade genética na ordem de 99,9%, figurando assim que, dentro os
individuos da espécie Homo sapiens, podemos encontrar o valor de 0,1% de variabilidade
genética. Essa pequena diferenca é atribuida a presenca dos polimorfismos de nucleotideo Unico
- single nucleotide polymorphism; SNPs (KATSONIS; KOIRE; WILSON, 2016).

Os SNPs correspondem a substituicdo de um Unico par de bases em uma sequéncia longa
de DNA. Em média € encontrada uma alteracdo a cada 1.300 pares de bases, podendo ocorrer
em todo genoma humano nas regiGes promotoras, introns, éxons, enhancers, intergénicas. A
localizagdo de onde ocorrem pode ter elevada importéncia, pois pode alterar a expressao de
uma proteina ou a atividade da mesma (ZHU et al.,2018).Cerca de dois tercos dos SNPs
correspondem a substituicdo de uma citosina (C) por uma timina (T) (FEUK; CARSON;
SCHERER, 2006).

A partir do projeto Genoma Humano, 3,7 milhdes de SNPs foram identificados,
correspondendo mais de 90% de todas as variagfes gendmicas humanas. Como se pode
verificar, esses SNPs identificados possuem baixa taxa de mutacdo, sdo estaveis, de alta
frequéncia e mais simples de serem detectados no processamento do material genético. Outras
alteracbes genéticas que respondem, em menor parte, na variabilidade sdo: Padrdo de
nucleotideos repetidos (Variable number of tandem repeats- VNTRs), também chamados de
minissatélites (KATSONIS; KOIRE; WILSON, 2014; LACAL; VENTURA, 2018).



Pode-se assim dizer que a diferenciacdo que se estabelece entre 0 Homo sapiens e as
outras espéecies de hominideos, mesmo as mais proximas, estejam calcadas por uma quantidade
relativamente pequena de genes, mas que sdo suficientes para conferir ao ser humano suas
habilidades cognitivas e de deteccdo de padrdes e mais, também sua conduta e seu
comportamento(KATSONIS; KOIRE; WILSON, 2014; LACAL; VENTURA, 2018).

Desde os primdrdios das civilizagdes humanas, por meio das ciéncias, das religides, da
filosofia e até mesmo das artes, buscou-se compreender os variados tipos de padrdes de
comportamento e ao longo da historia, foram comuns as tentativas de se padronizar estes
comportamentos por meio de dogmas ou de leis. Na verdade, toda civilizagdo humana se baseia
em grande medida no controle da animalidade latente, ou do chamado impulso agressivo em
prol de uma sociedade que possa conviver e coexistir de forma harmoniosa (FOUCAULT,
1987; HAIDT, 2020; KANT, 1986; LUMSDEN; WILSON, 2005; ROUSSEAU, 2020).

As relagdes humanas, bem como seus comportamentos e suas estruturas sociais tém sido
tema de diversos estudos ao longo da historia, desde a tentativa e investigacdo acerca de como
0 homem se correlaciona com outros homens e de como o individuo se insere na natureza em
duas dimens@es: enquanto ser vivente, natural e como ser transcendente, virtual (DESCARTES,
2001; PLATAO, 2017).

Essa virtualidade, hoje bipartida por meio das redes sociais, na verdade sempre foi 0 que
caracterizou a espécie humana. Foi sua capacidade de criar simbolos e conferir a eles
significados que, de fato, ndo existem, o que possibilitou o surgimento das civilizagdes e
também dos ramos da investigacdo e experimentacdo da ciéncia. Decerto que ndo poderiamos
supor a existéncia natural, por exemplo, do Direito, da arte ou mesmo do dinheiro, sem para
que isso houvesse o ser humano, por meio de sua habilidade transcendente de conferir
significados e usos para essas determinadas invencgdes, tdo amplamente ja investigadas e
tratadas pela sociologia e pela filosofia (BAUMAN, 2005; FOUCAULT, 2014; FREUD, 2012;
KANT, 1986).

Neste campo de estudo, da dinamica comportamental do homem em sociedade, surge,
com a avancar da genética comportamental e a biotecnologia como instrumentos viéveis para
se estudar o comportamento humano a niveis genéticos e hormonais, a fim de detectar se o
comportamento humano é definido pelo meio social natural ou social ou se podem, e em que
medida podem ser tracos caracteristicos e transmissiveis hereditariamente. Os SNPs
representam 0,1% do material genético que nos faz tnicos em uma populacéao, e sdo marcadores
bioldgicos confiaveis e estaveis para permitir associacdo com padrées de comportamento

varidveis. Essa associacdo ndo busca um gene determinista, e sim uma analise probabilistica
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das relagdes de SNPs com maior especificidade e sensibilidade para determinado trago de
comportamento (STRANGER; STAHL; RAJ, 2010).

Esse tipo de abordagem possibilita o surgimento de uma nova forma de podermos lidar
futuramente com as ciéncias do comportamento e seus possiveis impactos, que ja foram
previstos no evento do centenario da associacdo americana de psicologia em 1992, que apontou
a genética comportamental como a area do conhecimento humano que trara maior impacto nos
estudos das relagbes humanas (DALGALARRONDO, 2014).

Com o passar do tempo, o barateamento e difusdo das técnicas de sequenciamento do
genoma humano permitirdo que utilizemos sistemas computacionais de mineracdo de dados,
inteligéncia artificial e algoritmos geneéticos para encontrar padrdes especificos de associagdes
entre os polimorfismos de nucleotideos Unicos e padrées comportamentais (STRANGER,
STAHL,RAJ, 2010).

A ferramenta de avaliacdo de perfil comportamental — DISC (Dominance (D), Influence
(1), Steadiness (S) and Conscientiouusness (C), nos permite medir e diferenciar os tipos
comportamentais humanos em quatro tipos, possibilitando ainda a associacéo entre eles. E claro
que tais comportamentos podem ser encontrados de forma simultanea em todo individuo, mas,
no geral ha a prevaléncia de ao menos dois que juntos detectam ou evidenciam os tracos de
personalidade mais significativos de um individuo.

O DISC baseia-se em perguntas adjetivadas de como o individuo se sente com ele
mesmo e sua resposta ao ambiente. Sdo perguntas breves e de facil compreensdo onde o sujeito
pode responder de forma rapida e simples. Com as respostas classificamos os perfis
comportamentais, como: dominantes, influentes, estavel e conforme (MARSTON, 2016b).

A analise de associacao dos perfis comportamentais - DISC com os SNPs genéticos
poderd permitir que tenhamos um padrdo de relacdes de diversos SNPs para um tipo de
predominancia de um perfil de comportamento. Essas informac6es serdo Uteis para identificar
e aprimorar as habilidades, reforcar e proteger algumas fraquezas, melhorar o aproveitamento
das oportunidades e reduzir o impacto das ameacas para o individuo em varios sistemas
socioambientais ao qual ele esteja inserido.

O objetivo do presente estudo € investigar a relacdo entre arquétipos de padrbes
comportamentais humanos normais aos polimorfismos de nucleotideos unicos do DNA, por
meio da aplicagdo da escala DISC, uma escala de avaliagdo de perfil comportamental normal
humano, auto aplicada, de acesso gratuito, de amplo uso pratico em varios lugares do mundo,
validada cientificamente e de aplicacdo em varias areas de relacbes humanas, seja nas areas da

salide, ambiente corporativo, escolas, universidades, ambientes militares e estudos de interacédo
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de pessoas em equipe, e correlacionar os quatro perfis individuais predominantes resultantes da
analise vetorial da escala DISC (Dominante, Influente, Conforme e Estavel) com dados de
polimorfismos de nucleotideos Unicos resultantes do processamento do material genético,
buscando possiveis indices poligénicos probabilisticos, desenvolvendo assim algoritmos
especificos e aprendizado de maquina para imputacdo "in silico” de marcadores de
variabilidade genéticas, os SNPs, a fendtipos comportamentais normais.

A imputacdo in silico € um procedimento que visa, através da simulacdo computacional
substituir valores ausentes por valores estimados. Ou seja, deduz valores ausentes a partir das
informacdes pré-existentes na base de dados de forma a permitir inferéncias estaticas. Dessa
maneira a imputacdo in silico fornece a ferramenta de analise de dados valores completos para
que esta, se utilizando de Inteligéncia Artificial consiga identificar SNPs e os alinhar a
determinado perfil comportamental(HU; SALVUCCI; COHEN,1998).

O estudo do comportamento humano tem demostrado ser valioso e decisivo em varias
areas do conhecimento e relacbes humanas. A possibilidade de poder compreender melhor
possiveis padrdes genéticos relacionados aos quatro perfis de comportamento DISC, e suas
relagdes, sera uma ferramenta estratégica para ser usada no autoconhecimento, aprimorando
qualidades, reconhecendo e podendo se defender melhor de possiveis ameacas, aproveitando
melhor oportunidades e identificando possiveis pontos fracos e orientando provaveis reforcos
para um ambiente especifico. Além disso, a imputacdo genética com dados de andlise
comportamental pode ser utilizada futuramente para vérias associacbes Omics além de fazer
parte importante das possiveis fontes de big data sobre dados dos individuos (ATKINSON et
al., 1995;GARDNER, 1994; SANCHEZ-ROIGE et al., 2018; SOUZA, 2001).

Esta dissertacdo de mestrado foi organizada de acordo com as normativas do Programa
de Pds-Graduagdo em Biotecnologia Industrial da Universidade Positivo, sendo composta por
dois capitulos. O capitulo | foi submetido a Editora Atena para avaliacdo, tendo sido aceito e
publicado no capitulo 3 do livro “O conhecimento atual e os avangos da genética”, organizado
pela referida editora.

O capitulo Il foi formatado de acordo com as normas exigidas pelo periddico Journal

of Neuroscience Methods para envio de manuscritos, conforme Anexo 1.
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CAPITULO 1: EVOLUCAO HUMANA E COMPORTAMENTO: UM BREVE
HISTORICO

Hudson Mourdo Mesquita?, Méarcia Regina Pincerati®,| Iton Santos da Silva®
aprograma de Mestrado e Doutorado Profissional em Biotecnologia Industrial, Universidade Positivo, Brasil.
® Departamento de Biotecnologia, Universidade Positivo, Brasil

¢ Departamento de Biotecnologia, Universidade Positivo, Brasil

Resumo

A humanidade evoluiu a tal ponto que, mesmo compartilhando com seus parentes mais préximos boa parte de seu
material genético, cada individuo ¢ diferente dos demais, tanto no modo de vida, quanto na maneira pela qual
concebe a existéncia de si proprio e do mundo natural. A evolugdo humana é mais pautada pela evolugdo do
cérebro humano, mais notadamente de sua capacidade de estabelecer relages sociais do que puramente por
modificac0es fisicas realizadas por necessidade do meio ambiente em que vive. Tal processo evolutivo possibilitou
a humanidade ocupar todos os nichos ambientais do planeta sem que para isso tivesse que adaptar seus corpos,
porque a evolucdo humana age no sentido de, através da catalogacao e processo simbolicos, modificar o ambiente
natural de maneira que, mesmo em situacdes adversas, possa abrigar 0 modo de vida humano. Este trabalho visa
discutir como a evolucdo humana insurge-se, neste momento, como um dos mais promissores ramos da ciéncia
que podem proporcionar ao ser humano o pleno desenvolvimento social e coletivo ao identificar e possibilitar o
bom uso das potencialidades genéticas e ambientais aos quais os individuos estejam sujeitos.

Palavras-Chave: Genética Comportamental, Herdabilidade, Evolu¢gdo Humana.

Abstract

Humanity has evolved to such an extent that, even sharing with its closest relatives a good part of its genome, each
individual is different from the others, both in the way they live and in the way they conceive the existence of
themselves and the natural world. Human evolution is guided more by the evolution of the human brain, more
notably of its ability to establish social relationships than purely by physical changes made by necessity of the
environment in which they live. This evolutionary process has enabled mankind to occupy all environmental niches
on the planet without having to adapt their bodies, because human evolution acts in the sense that, through
cataloging and symbolic processes, it modifies the natural environment in such a way that, even in adverse
situations, it can shelter the human way of life. This work aims to discuss how Behavioral Genetics is currently
one of the most promising branches of science that can provide human beings with full social and collective
development by identifying and enabling the good use of the genetic and environmental potentialities to which the
individuals are subject.

Keywords: Behavioral Genetics, Heritability, Human Evolution.

1 INTRODUCAO

Um dos maiores dilemas humanos, que também tem ocupado grande espaco de
investigacdo nas areas das ciéncias, filosofias e teologias, € quanto ao surgimento do Homo
sapiens e de sua distingdo aparente em relagdo aos outros seres viventes do planeta Terra. As
perguntas de “o que somos?”, “para que somos?” e “como NOS tornamos o0 que somos:” tém
merecido relevante interesse ao longo do nosso caminho evolutivo, primeiro figurando como

objeto de mitos de criacdo, em diferentes religides, e mais recentemente se interessando em
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descobrir como a nossa espécie hominidea, que partilha entre 95% a 98% do material genético
com a espécie dos chimpanzés, conseguiu evoluir de tal maneira que hoje ndo apenas se adaptou
e ocupou todos os biomas existentes no planeta, mas também foi capaz de modificar estes
ambientes naturais de forma que pudessem abranger seu estilo de vida (Pruetz e Bertolani,
2007; Stringer, 2016).

Sabemos que a diferenca genética de um ser humano ndo é tdo marcante se comparada
com 0s genes encontrados em nossos parentes hominideos, e que a simples diferenciacdo
genetica, capaz de separar espécies de seu tronco evolutivo original, por si s6 ndo conseguiria,
dentro destes padrdes de diferencga, ser suficiente para produzir tantas diferencas entre as duas
espécies. Em outras palavras, ndo € somente a evolugdo genética humana o que a faz distinguir
dos outros ramos hominideos, como também sua evolugdo comportamental — dai o surgimento
do termo genética comportamental para se referir a evolucdo do pensamento e do cerebro
humano, bem como de sua capacidade de fala ou de se utilizar de ferramentas elaboradas
(Zimmer, 1996; Borges Filho e Almeida, 2004; Lovejoy, 2009).

E claro que a ciéncia n&o é obtusa quanto ao conhecimento da utilizacdo de ferramentas
por outros animais, inclusive ndo mamiferos, entretanto, é o uso continuado de ferramentas
externas, ndo apenas para 0 cumprimento de uma tarefa que se tenha destinado, como comer
cupins ou empilhar pedras para alcancar algum alimento, mas de construir todo um rol de
significados e métodos para utilizacdo de ferramentas que confere a humanidade a primazia no
uso de ferramentas, transformando elementos naturais segundo as préprias criacdes abstratas
de uso possivel. Mesmo que outros animais, por exemplo, consigam se utilizar de ferramentas,
como ocorre com algumas espécies de macacos, com sele¢do e até modificacdo do objeto para
cumprir melhor uma determinada tarefa, dificilmente veremos outros animais, conferindo
algum tipo de valor externo, a ndo ser o intrinseco, aquele objeto (Amaral, 2014; Borges Filho
e Almeida, 2004; Lieberman, 2006; Lovejoy, 2009).

Tal valoragdo das ferramentas fisicas é o que nos permitiu, por exemplo, criar o conceito
de comércio e o aprimoramento dessas mesmas ferramentas, além de nos possibilitar criar
parametros de comparagéo racional, classificando os objetos que nos cercam de acordo com as
possiveis utilidades que conferimos a ele, segundo a realidade temporal de nossa evolucéo.
Uma estrada s6 possuird validade se houverem veiculos para transitar por ela, da mesma
maneira que uma agulha s6 encontra validade por causa da necessidade de cobrir n0ssos corpos
com vestimentas. Podemos verificar na utilizacdo de ferramentas pelo Homo sapiens que ha a
progressao dessas ferramentas segundo 0 seu proprio uso, e ndo apenas sua utilizacdo para um

uso primario (Amaral, 2014; Lovejoy, 2009).
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1.1 Breve histdrico da evolucéo da sociedade humana

Quando comparamos a evolucdo humana & evolucdo dos outros animais,
constataremos que nossa evolugdo ndo se deu em desenvolver garras e presas, ou em
camuflagens, nem mesmo em relagdo a velocidade e forga, visto que outras espécies, como
Neandertais, por exemplo, mesmo desenvolvendo mais forca fisica e resisténcia foram
suplantadas pelo desenvolvimento do Homo sapiens. Ao contrario, enquanto nossos Corpos
fisicos permaneciam relativamente frageis, nossos cérebros aumentavam de tamanho de
geracdo a geracdo, e podemos, do ponto de vista fisico, da organizacdo a que chegou nossos
corpos a destacar duas principais singularidades: o polegar opositor e 0 bipedismo (Mithen,
1998; Stewart e Stringer, 2012).

A primeira, o polegar opositor, possibilitou maior habilidade no manejo dos objetos e
em especial uma manipulacdo mais delicada. A que saber, que mesmo hoje, o ser humano nédo
€ 0 Unico animal a manusear objetos e usa-los como ferramenta, no entanto, é o Unico até entdo,
capaz de fazé-lo com precisdo e acima disso, de imprimir no objeto detalhes que, de forma
pratica, de nada serviriam, quer fosse para identificar o proprietario ou para diferenciar da
ferramenta dos demais, fato é que a arte, mesmo em suas mais primitivas demonstragdes, nos
tem acompanhado no mesmo passo de nossa evolucao fisica e cerebral (Sholtis e Noonan, 2010;
Shettleworth, 2010).

A oposicdo do polegar, permitiu que o ser humano pudesse fabricar garras e presas
que faltava em seu corpo fisico, complementando a natureza de seus corpos atraves da abstracdo
e criacdo de objetos assemelhados as partes de outros animais. Esta foi a primeira vez que um
animal driblou os limites impostos a si pelo seu corpo, ndo dependendo mais dos atributos de
caca herdados por geragdes que se modificaram e se adaptaram as necessidades do meio
ambiente (Sholtis e Noonan, 2010; Shettleworth, 2010).

Sabemos que a evolucao € o resultado de modificac6es genéticas que possam conferir
algum tipo de vantagem na obtencdo de comida e na procriacdo daqueles individuos
modificados, legando a sua descendéncia essas mutagcdes como tragos caracteristicos mais ou
menos permanentes, e que, por 6bvio, isso se da exercendo pressdo aos individuos que nao
possuem as mesmas caracteristicas. No entanto, a modificacdo do dedo polegar ndo é a mesma
coisa que o desenvolvimento de garras ou de presas fortes, leva muito menos tempo, mas foi
capaz de produzir efeitos muito mais significativos no que diz respeito a competicdo por comida
e por reproducdo, visto que atualmente, exceto por condi¢cdes médicas, ndo se tem noticias de

seres humanos nascendo sem o polegar opositor, 0 que nos conduz ao entendimento que a
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oposicao do polegar para a espécie humana foi tdo radicalmente positiva que fez desaparecer
qualquer individuo que ndo possuisse este traco caracteristico (Zimmer, 1996).

A segunda singularidade fisica que podemos encontrar, foi o rearranjo fisico de nossa
estrutura 0ssea para o desenvolvimento do bipedalismo. Além do fortalecimento da coluna
vertebral por meio do aumento da bacia e desenvolvimento dos gliteos méximos, e também o
rearranjo dos pés e joelhos para suportar todo o peso do corpo. Essa evolugéo fisica possibilitou
anossos ancestrais a reducdo do espaco corporal em exposicao ao sol, um problema das savanas
africanas, permitindo uma termorregulacdo mais equilibrada e menos dispendiosa ao organismo
(Amaral, 2014; Borges Filho e Almeida, 2004; Lovejoy, 2009; Lieberman, 2006).

Essa simples alteragdo de postura, primeiro permitiu que o0 Homo sapiens pudesse
aproveitar por mais tempo a luz do dia, aumentando seus periodos de coleta, caca e producao
de artificios. Menos tempo dispendido em repouso para regular a temperatura, equivalia a mais
tempo para as atividades do grupo e também para as atividades sociais, desenvolvendo melhor
os lagos interpessoais (Amaral, 2014; Lovejoy, 2009).

O bipedalismo possibilitou ainda uma viséo tridimensional do campo e de seu espaco
geogréfico, 0 que, podemos cogitar, tenha facilitado ou ao menos servido de estimulo para o
desenvolvimento de nossa capacidade para antever situacfes e engendrar solucdo antecipadas
dos acontecimentos ou das possibilidades, além é claro de ter nos possibilitado um alcance mais
amplo de visdo, favorecendo o planejamento estratégico da tribo (Amaral, 2014; Borges Filho
e Almeida, 2004; Lovejoy, 2009).

Outro fator importante para o bipedalismo, é que a postura ereta forca o olhar direto
para os outros membros do grupo, fazendo desenvolver a necessidade de detecgéo de expressoes
faciais e leitura dos marcadores somaticos (Amaral, 2014; Schwartz, 2004).

Entdo temos que o Homo sapiens, com o cérebro cada vez maior e tendo desenvolvido
uma postura que Ihe permitia ver melhor e um polegar opositor que Ihe dava a capacidade
mecanica para criar ferramentas, armas e utensilios, passou a desenvolver a linguagem e a
formulacdo de simbolos representativos, para designar as fungbes do grupo, dividindo os
trabalhos e criando a mente humana, no abstrato das ideias manifestadas por simbolos e
organizacdo social. De certa maneira, podemos dizer que primeiro tenha se desenvolvido a
nogdo de individuo, e essa tenha criado a nocéo de grupo, que entdo, fazendo o movimento
inverso, ressignificou a nogdo de grupo social, e dessa maneira se desenvolveu, ndo apenas as
proto sociedades humanas, mas também a teoria da mente e a necessidade de transmissdo de
conhecimento, que €, a grosso modo, 0 que mais define nossa espécie (Durkheim, 1999;
Jungers, 1988; Pickering e Bunn, 2007; Wheeler, 1984).
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Mais adiante, na evolugdo do Homo sapiens, o uso do fogo?, com o pré-cozimento dos
alimentos, permitindo melhor e mais rapida digestdo, que forcou a selecéo dos individuos com
menores intestinos e tornou desnecessario corpos muito musculosos e grandes, o que resultou
no desenvolvimento da caixa toracica e modificacfes anatbmicas na traqueia, permitindo maior
articulagdes de sons, o que favoreceu 0s aspectos comunicativos do grupo, com o
desenvolvimento paulatino da fala, indo primeiro para a formulagdo de sons e de vocalizagdo
de determinadas proto palavras para expressar sentimentos e agdes (Wrangham, 2010;
Wranghamet al., 1999).

Seguindo na esteira da evolugdo humana, nem tanto pelas mudangas adaptativas
fisicas, mas pelas adaptacGes sociais, chegamos no desenvolvimento de comunidades. A vida
em bandos familiares é traco relativamente comum a boa parte das espécies de mamiferos,
entretanto, por meio da descoberta da agricultura e da substituicdo do modo de vida ndmade
para um modo de vida permanente, as proto sociedades passaram a se desenvolver em torno de
alguma estrutura social bem definida, tanto quanto ao conceito de familia quanto ao conceito
de comunidade e regras gerais, com a estipulacédo e divisao social do trabalho e da posicao de
cada individuo na tribo (Wrangham, 2010; Wranghamet al., 1999).

O ser humano passou a ser gregario e, a0 mesmo tempo que mantinha a
individualidade premente, ressalvada inclusive pela adogdo de nomes e principalmente de
sobrenomes (patronimicos), criou-se o contexto de sociedade minimamente organizada, ndo
por fatores genéticos, mas por fatores culturais. De certa forma, podemos afirmar que a
invencdo da sociedade, mantida por meio da divisdo social do trabalho, estancou o processo
evolutivo fisico e inaugurou uma nova fase da evolu¢do humana, que é a evolugdo do
pensamento e da razdo (Mithen, 1998; Wrangham, 2010; Wranghamet al., 1999).

Por fim, tendo desenvolvido as primeiras sociedades organizadas, 0 Homo sapiens
passou a viver ndao apenas no mundo material, fisico, mas também numa dimens&o social, em
que as interpretagdes e significados dados, criavam uma realidade de sentidos que, no todo ou
em partes, diferia do objeto e significado puro encontrado na natureza. O que aqui queremos
evidenciar é que a evolugdo humana, ocorrida simultaneamente nas pequenas modificacdes de
seu corpo, mas, principalmente ocorrida no cérebro e na capacidade de imaginar e criar novos
significados e simbolismos para 0s objetos materiais, passou, pela primeira vez na evolucéo, a
intervir no meio ambiente, ndo por sua simples existéncia, mas por vontade propria, imanente
(Kant, 2013; Platédo, 2017; Zimmer, 1996).

1 N&o ha certeza de que seja o Homo sapiens a (nica espécie Hominidea a dominar o fogo,ndo apenas em sua
producdo, mas também em sua utilizacdo para coc¢ao de alimentos e desenvolvimento de ferramentas e utensilios
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Como ja dissemos, para os mamiferos, ou mesmo outros animais, como formigas,
cupins e aves, viver em comunidade néo é algo fora do comum, no entanto, organizarse em uma
sociedade cada vez maior e principalmente mantendo a individualidade de cada integrante do
grupo, foi um dos primeiros grandes desafios que a evolucao social da humanidade enfrentou.
Era preciso se adaptar de maneira que os individuos pudessem conviver harmoniosamente,
desprezando sua forca individual e transferindo-a para outro ente que, de fato, ndo existia.
Surgiram entdo as primeiras leis, e delas seus primeiros aplicadores e legisladores, que dariam
azo, por sua vez, a formulacdo da ideia de Estado e de sociedade como a conhecemos
atualmente (Zimmer, 1996; Martin et al., 2010; Freud, 2012; Hobbes, 2009).

Como todo primata, a sociedade de Homo sapiens é formada por hierarquias, no
primeiro momento a forga fisica era um dos fatores mais importantes, onde o macho alfa exercia
0 seu poder por meio da forca bruta, subjugando adversarios e impondo medo e a0 mesmo
tempo sensacao de seguranca e gratiddo aos demais (Santos e Dias, 2013; Freud, 2012).

Com o refinamento das sociedades humanas, e em especial depois da revolugéo
agricola com a fixacdo das primeiras comunidades humanas, a propenséo hierarquica recai ndo
mais ao mais forte, mas sim aqueles mais capazes de construirem aliancas entre si, e possuirem
a capacidade de convencer a maioria dos individuos do grupo que a sua forma de pensar é a
mais correta, surgindo os rudimentos daquilo que chamaremos de politica. Muitas vezes, essa
ideologia justifica maiores garantias a um grupo em detrimento da maioria. Imbricados
mecanismos de relagdes humanas de aliancas entre grupos e manipulagdes de massa tornam-se
cada vez mais elaborados a depender do tamanho e da complexidade das sociedades humanas.
Neste contexto a sobrevivéncia de um individuo humano dependerd, cada vez mais, ndo apenas
dos mecanismos da selecdo natural, mas também da selecdo social, onde a melhor capacidade
para se relacionar com pessoas e extrair beneficios desta relagdo se torna mais e mais relevante.
Fazendo surgir o que conhecemos como o Homem Social (Joblinget al., 2013; Boyd e
Richerson, 2005).

Grande parte do desenvolvimento do cortex cerebral dos hominideos, em especial a do
Homo sapiens, se baseia no aumento da complexibilidade e no refinamento de areas e circuitos
cerebrais relacionadas, direta ou indiretamente, ao aprimoramento das relac6es sociais entre 0s
individuos. Essas areas, por sua vez, apresentam importantes conexdes com estruturas mais
primitivas da evolucdo do cérebro animal, como o sistema limbico, cerebelo e tronco cerebral,
relacionados respectivamente com emog0es e instintos (Cheney e Seyfarth, 2007; Martin et al.,
2010).
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E na diversidade dos padrdes das respostas que demostramos em nossos
comportamentos e decisfes sociais que se revela a intima relacdo com circuitos relacionados a
instintos, emoc0des e habitos aprendidos. Muitos s6 se tornam conscientes nas estruturas do
neocortex depois que a decisdo ja foi tomada, como se 0 neocdrtex tentasse encontrar alguma
explicagéo racional para padrbes fortemente influenciados pelo subconsciente. Esse fato torna-
se ainda mais notorio quando as relacGes sociais humanas ou mudancas no ambiente ficam mais
instaveis. Nestas situacfes, aumentam as probabilidades de tomarmos decisdes ou estabelecer
algum comportamento de forma instintiva ou baseado em nossas emoc¢des para depois tentar
explicar o fendbmeno de forma mais racional, numa tentativa de organizar e agrupar 0S
fendmenos, inclusive os de ordem moral. O padrdo de resposta dos individuos as mudancas
sociais e ambientais sdo variadas, com maltiplas combinagdes, a depender da sua personalidade,
estado emocional, momento historico, cultura e qualidade do estimulo externo (Martin et al.,
2010; Dunbar, 2002; Hauser, 2006).

Entretanto, para manter uma coaliz8o basica da sociedade, frente a estimulos sociais
ou ambientais externos, e com isso direcionar toda a capacidade adaptativa que a vida coletiva
nos proporciona, um padrdo basico de resposta atemporal e acultural é esperado de alguns
grupos, tanto para otimizar a acdo conjunta, quanto para evitar que atitudes individualistas

prejudiquem e dissolvam a coalizdo do grupo (Kwasnickaet al., 2016).

1.1.1 As primeiras civilizagdes humanas e a preocupacao com a variedade dos tipos
de comportamento humano

O padréo de atitudes e comportamentos que alguns grupos de individuos imprimem na
sociedade sempre despertaram interesse de estudo e tentativas de padronizacéo, desde o inicio
das primeiras civiliza¢cbes humanas na antiga Mesopotamia, o chamado “crescente fertil”, atual
regido dos territorios do Ird e Iraque até os Gregos e Celtas (Rodrigues, 2004).

As primeiras civilizagdes humanas dependiam muito dos conhecimentos sobre o
comportamento do clima, tempo e estudos das ciéncias da natureza para conseguirem aproveitar
melhor as épocas de plantio e colheita, assim como o conhecimento dos habitos de alguns
animais. Simultaneamente havia uma crescente necessidade de conhecer melhor os padrdes de
comportamento dos individuos que compunham a sociedade, tanto os aliados quantos os
inimigos. Na sociedade humana séo nitidos os efeitos das forcas da sele¢do natural, mas também

da selecgéo social para a continuidade ou fracasso de uma sociedade (Pinsky, 2001).



19

Para YuvalHarari (2015), é neste periodo em que ocorreram grandes avangos na
matematica, medicina e astronomia, usadas diretamente nas atividades econémicas bélicas, nas
artes e nas diversas areas das relacfes humanas.

Nas proto ciéncias, a astrologia surgiu como uma tentativa de classificar perfis
comportamentais humanos normais baseados na data e local do seu nascimento, construindo
perfis associados ao conhecimento natural da época, notadamente marcado pela observacao e
pela compilagdo. Associando a personalidade dos individuos a elementos e fendmenos naturais,
como o ciclo dos animais ou as fases da lua. Ha 700 anos antes de Cristo os assirios e caldeus
desenvolveram os primérdios dos doze signos zodiacais associando o conhecimento da
movimentacdo dos astros e antropomorfizando suas figuras representativas com animais ou
ideia dos mesmos, e por conseguinte ligando essas caracteristicas observaveis aos estilos de
personalidade que se poderiam desenvolver nos individuos (Pinsky, 2001; Hutin, 1989).

Em 590 antes de Cristo, o profeta hebreu Ezequiel passa a descrever que todos 0s seres
humanos obedecem a quatro padrGes béasicos de comportamentos, aos quais foram
antropomorfizados nas figuras do ledo, da &guia, do touro e da figura humana. Sendo um
exemplo da preocupacdo ou busca em retratar os padrdes de comportamento humano, também,
na religido. Ja no cristianismo, no novo testamento, os evangelistas sdo tratados como as
mesmas figuras de animais descritas por Ezequiel no antigo testamento (S&o Jodo seria a aguia,
S&o Marcos o ledo, Sdo Lucas o touro e Sdo Mateus o humano), descrevendo a mesma passagem
historica sob a visao de quatro temperamentos diferentes (Pinsky, 2001; Hutin, 1989; Bressan,
Fernandes e Moraes, 2019).

J& na China, 500 anos antes de Cristo, a importancia de conhecer o comportamento
humano foi retratada como algo extremamente relevante pelo Estrategista Sun Tzu em seu livro
de estratégia militar, futuramente traduzido para o portugués como A Arte da Guerra. Nesta
obra ele narra para um General que quem pretende ganhar uma guerra deve primeiro conhecer
0s seus soldados, para em seguida estudar o terreno e o exército inimigo. O conhecimento dos
padrdes de comportamento humano passa a ser estratégico para 0 comportamento das tropas na
guerra e principalmente antes e ap6s a batalha. Algo que antes poderia ser uma atitude subjetiva
de alguns generais, nesta narragdo passa a ser retratada como uma necessidade vital para uma
boa campanha militar. E possivel identificar ainda a primeira mencio sobre a vantagem do
engodo, da espionagem como estratégia militar, e para isso seus espides deveriam ser eximios
conhecedores de pessoas e de si mesmos (Sun, 2015).

Para os Gregos, em 400 antes de Cristo, o calendario zodiacal oriundo dos povos da

Mesopotamia foi apropriado nos estudos do comportamento humano e condensaram os dozes
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perfis comportamentais do zodiaco em quatro elemento: fogo, terra, &gua e ar. Desde essa
época, cada elemento continha os trés signos zodiacais. Até esse momento o conhecimento do
perfil comportamental humano era atribuido a algo externo ao individuo, como a data e o local
do seu nascimento (Rodrigues, 2004).

Em 370 antes de Cristo, HipOcrates, conhecido como o pai da medicina moderna, passa
a afirmar que nosso temperamento é determinado pelo equilibrio dos nossos quatro fluidos
corpdreos essenciais: Sangue, se 0 Nosso sangue predomina, somos alegres de temperamento.
Bile negra, se é a nossa bile negra somos sombrios de temperamento. Bile amarela, se é a nossa
bile amarela, somos entusiasticos de temperamento. Fleuma, se é a nossa fleuma, somos calmos
de temperamento (Pasquali, 1999).

Com Hipdcrates, os pensadores passaram a considerar que 0 comportamento humano
seria determinado por algo da prépria constituicdo do individuo e ndo mais por posi¢cdo dos
astros no local e hora do seu nascimento (Pasquali, 1999).

Essa forma de abordar o estudo do comportamento normal de seres humanos
permaneceu praticamente a mesma pelo restante da idade antiga, média e contemporanea até
serem rescritos 0s quatro tipos comportamentais humanos com uma terminologia diferente,
como: colérico, sanguineo, fleumatico e melancélico. O surgimento exato destas terminologias
ndo € claro, entretanto tiveram seus primeiros relatos nos ensaios de Montaigne, nos escritos
cientificos de Willian Harvey e por toda obra de Shakespeare (Pasquali, 1999).

As tentativas de abordar os padrdes de comportamento humano pairavam em diversas
areas do conhecimento, desde a astrologia e astronomia, passando pela religido, filosofia,
ciéncias militares e artes. Apesar de existirem diversas outras classificacbes de perfis
comportamentais humanos havia uma tendéncia de reducdo a estes quatro perfis basicos, ao

menos até o aparecimento e desenvolvimento da psicanalise.

1.1.2 Freud e o inicio dos estudos cientificos do comportamento humano

O estudo do comportamento humano passa, apos os estudos de Sigmund Freud, a
convergir para um ramo da ciéncia especifica, no primeiro momento a psicanélise, que muito
contribuiu para o conhecimento do comportamento dos individuos e das massas populacionais,
essa com especial destaque na escola de Frankfurt. Dando énfase a fatores antes renegados
pelos tedricos como as emocdes e 0s instintos, bem como as consequéncias essas possuem para
as acoes e inacdes dos individuos e das massas (Freud, 1996; Jung, 2013b; Rouanet e Freitag,
1980; Rouanet, 2003; Adorno e Horkheimer, 1985).
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Encontramos em Carl Jung (1875 - 1961), um dos discipulos mais importante de Freud,
ao discorrer em seus estudos sobre os arquétipos coletivos, a importancia da possivel relagdo
de determinados comportamentos como padrdes basicos para que uma sociedade primitiva
possa se desenvolver e que esse padrdo poderia ser transmitido aos nossos descentes (Jung,
2013a).

Jung (2014), foi o primeiro pesquisador a teorizar que na sociedade humana existem
determinados padrbes de comportamentos inconscientes, possivelmente herdados, que
permitem que individuos diferentes possam ter a capacidade de viver em sociedade. Esses
padrdes sdo presentes em todas as comunidades humanas, independente da cultura ou periodo
historico e sdo chamados de arquétipos coletivos (Panksepp e Biven, 2012).

Ele afirma que tais arquétipos coletivos do inconsciente sdo uma espécie de “cola”, um
padrdo minimo necessario de comportamentos e habilidades para que um grupo de Homo
sapiens possa estabelecer as bases primordiais de uma sociedade humana (Jung, 2013a).

Em um de seus ultimos livros, Jung afirmava que tais padrdes poderiam ser herdados e
pressupunha certa correlacdo genética com eles. Também os tedricos da chamada psicologia
social acreditavam num possivel padrdo para garantir a organizacdo de uma sociedade basal
primitiva (Jung, 1991).

O inicio do século XX demostrava grandes avancos na ciéncia do comportamento
humano e no estudo da genética, com alguns pesquisadores iniciando trabalhos visando
encontrar relages entre a genética e 0 comportamento humano. No primeiro momento tentando
encontrar uma relacéo direta (Fonseca, Maciel e Gouveia, 2020; Martins, 2006; Rivero, 2008).

Dentre estes, Francis Galton (1822- 1911), figura como o primeiro a aplicar métodos
estatisticos para o estudo das diferencas e herangas humanas relacionadas a inteligéncia.
Formado em matematica, estatistica e antropologia ele introduziu o uso de questionarios em
pesquisas para coleta de dados antropométricos e comportamentais em comunidades humanas,
sendo um dos fundadores da psicometria e psicologia diferencial (Black, 2003).

Em 1883, no auge da sua notoriedade académica como pesquisador dos
comportamentos humanos herdados, Francis Galton publica seu polémico livro Inquiries into
Human Facaulty and its Development. Nesta obra ele cita os estudos de seu primo Charles
Darwin e defende a ideia de melhoramento das espécies por meio da sele¢do artificial e cunha
o0 termo eugenia (Black, 2003).

Galton acreditava que a “ra¢a” humana poderia ser melhorada caso fossem evitados
“cruzamentos indesejaveis”, 0 que caiu rapidamente no agrado dos ideais da burguesia racista

europeia da época. Rapidamente foram desenvolvidos testes de inteligéncia para selecionar
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homens e mulheres notaveis, destinados a reproducédo seletiva e reforcar a ideia politica da
superioridade dos povos europeus frente aos imigrantes e ndo brancos. Infelizmente essa
ideologia teve papel importante na fundamentagdo tedrica na época para formagdes de ideias
politicas de fascismo, nazismo, ultranacionalismo e reforcando o racismo ja existente (Black,
2003).

Neste cenario a ideia da associa¢ao genética com comportamento tomou rumos politicos
e ideoldgicos catastréficos para humanidade, culminando como uma das principais correntes
ideologicas da Segunda Guerra Mundial, o0 Nazismo, onde uma de suas principais bandeiras
eram a supremacia ariana e o exterminio de judeus, ciganos, testemunhas de Jeova, deficientes
fisicos congénitos e doentes mentais (Rose, 1997; Schramm, 1997; Hitler, 1925).

Com a derrota da Alemanha na Segunda Guerra Mundial (1945), as pesquisas sobre
relacdo de comportamento com genética se arrefeceram. Havia um medo latente que tais
associagdes pudessem levar a um novo e futuro holocausto, com a eliminagao de povos e ragas
entendidas como inferiores ou indesejaveis (Carvalho e Souza, 2017).

Em 1970 o nimero de trabalhos publicados abordando a genética do comportamento
voltou a aumentar (Goldsmith e Rieser-Danner, 1986), porém com mais forca depois de 1992,
com a celebracdo do centenario da Associacdo Americana de Psicologia. Nesta solenidade a
genética do comportamento foi apresentada como um dos temas que mais representariam 0s
avancos da psicologia e que mais impactariam os rumos da especialidade no préximo centenério
que se iniciava (Pickren e Rutherford, 2017).

Duas grandes teorias foram defendidas neste evento: A primeira delas € que os genes
desempenham papel fundamental em todos os tracos comportamentais e a segunda € que as
diferencas individuais nos tracos comportamentais complexos eram igualmente influenciadas
pela genética de forma muito importante, mas também por fatores ambientais, ndo como fatores
isolados, mas como fatores codependentes que interferiam um no outro, como, por exemplo, a
epigenética. Os fatores ambientais seriam mais relevantes para os tragos comportamentais nos
primeiros anos de vida e, a medida que envelhecemos a importancia da informacao genética
aumenta sobremaneira (Plomin e Rende, 1991).

Nestes trabalhos, € valido ressaltar que tais achados geneticos descrevem o que €, e ndo
predizem o que poderia ser. Ndo ha mais a ideia de eugenia ou determinismo genético. Os dados
e conclusdes demonstram propensdes probabilisticas e ndo algo predeterminado (Stranger,
Stahl e Raj, 2010; Vieira e Oliva, 2017).

A genética do comportamento é uma das areas mais novas e promissoras deste milénio.

O objetivo ndo é encontrar 0 gene para um traco de comportamento, mas multiplos genes, que
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estardo associados ao traco de comportamento de maneira probabilisticas. (Cipriani, 1996;
Myers, 2006).

Neste contexto, ja era previsto que a genética do comportamento traria enormes
avancos, auxiliando na individualizacao de tratamentos e abordagens. Podendo ter importancia
desde a farmacogenética, desenvolvendo e escolhendo medicamentos especificos para o
individuo em questdo, até em promocéao de abordagens de adaptacGes ambientais que melhorem
as habilidades do individuo, proporcionando estratégias de melhor aproveitamento das
oportunidades e protecdo quanto ameacas a depender da situacao socioambiental ao qual esteja
submetido e reagindo (Stranger, Stahl e Raj, 2010; Hall, Lindzey e Campbell, 2000).

Invariavelmente, a humanidade esta adentrando na era OMICS — campo de estudo em
biologia onde o conjunto de dados de varios marcadores bioldgicos poderao ser correlacionados
com auxilio da mineracdo de dados e inteligéncia artificial. Os dados poderdo ser gendmicos,
protedmicos, transcriptdmicos, metabolémicos, entre outros (Martorell-Maruganet al., 2019).

O mundo esta a se tornar cada vez mais virtualizado, e nossa sociedade, posto que s
exista segundo nossa capacidade para lhe dar validacéo, vislumbra a possibilidade real de fazer
integrar e interagir todo o conhecimento humano de maneira que antes jamais havia sido sequer
pensada. E isso ndo é uma aposta de futuro, ou uma conjectura possivel, é uma realidade atual.
A internet das coisas, em sua fungdo de coletar informacgdes de salde e comportamento dos
individuos em tempo real esté sendo e sera fundamental para as mudancas nos diversos campos
da medicina e nas ciéncias do comportamento humano (Brito, 2017; Massola e Pinto, 2018).
Todos esses dados poderao fazer parte de um grande big data do individuo, aos quais algoritmos
e suas derivacdes na inteligéncia artificial poderdo vir a permitir associagdes entre os dados do
proprio individuo, associacdo de dados dos individuos com dados e variacbes ambientais,
associacao entre dados de individuos diferentes, grupos e por fim uma infinita combinacéo entre
diferentes dados.

Para Sancesario (2018), quanto mais conhecemos 0s tragos comportamentais pela
genetica, o reconhecimento das diferencas individuais e o respeito a elas serd fundamental para
personificacdo do tratamento ou qualquer outra abordagem, seja no ambiente de trabalho, escola
ou qualquer outro. Quanto mais soubermos sobre o individuo mais podemos aperfeicoar
habilidades, reforcar possiveis fraquezas, aproveitar melhor as oportunidades e proteger melhor
das ameacas.

Conforme Gemmatiet al.(2019), os tracos comportamentais sdo resultados das
possibilidades genéticas e suas interagdes com 0 meio ambiente, maiores quando mais novos e

gue aumenta na medida em que envelhecemos.
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1.2 Escalas e classificacoes

Ao longo do ultimo século, vérias escalas e classificagbes foram propostas para
descrever os arquetipos coletivos. Entretanto a maioria delas com mais de dezesseis variacoes
de arqueétipos de interpretacéo subjetiva, inclusive a original do proprio Jung (2014).

Em 1928, William Moulton Marston (2016b) desenvolveu um conceito da teoria DISC,
que avalia 0 comportamento das pessoas no ambiente em que estdo inseridas e 0s motivos que
as levam a apresentar determinadas acoes e reacOes. Essas pessoas poderiam ser classificadas
usando dois eixos entre ativas e passivas em um ambiente favoravel ou antagonista.

Dessa forma, uma pessoa poderia ser enquadrada em quatro quadrantes ou quatro perfis:
Dominante (ativo em ambiente antagonista), Influente (ativo em ambiente favoravel), Estavel
(passivo em ambiente favoravel), e Conforme (passivo em ambiente antagonista).

Este conhecimento permaneceu em desuso até 1970, quando Walter Vernon Clarke
aprimorou o0s conceitos e criou uma ferramenta de avaliagdo para determinar em que categoria
uma pessoa se enquadra, por meio de perguntas com adjetivos especificos para cada perfil
comportamental (Activity Vector Analysis). A ferramenta foi ainda aprimorada pelo Professor
Jonh G. Geier, transformando-a no DISC atualmente em uso.

O teste DISC tem como objetivo identificar o perfil comportamental e detectar os pontos
fortes e fracos de cada um e a relacéo entre eles. Trata-se de um questionario rapido que deve
ser respondido, intuitivamente, pelo proprio individuo permitindo a identificacdo do perfil
predominante do avaliado. De maneira geral, as avaliacbes DISC consideram comportamentos
ou emocdes observaveis, ndo abordando assim a personalidade do individuo e sim o perfil
comportamental apresentado por ele (Marston, 2016a; Marston, 2016b; Matos, 2008).

A singularidade de cada pessoa pela anélise DISC é composta pela relagdo e combinagao
entre 0s quatro tipos comportamentais e suas intensidades. Cada padrdo comportamental tem
caracteristicas proprias, ndo ha um padrdo melhor que o outro. As tendéncias comportamentais
podem ser funcionais ou disfuncionais e dependem do ambiente em que estéo se relacionando
e a intensidade dos mesmos (Matos, 2008; Jung, 1991).

A ferramenta DISC ndo é uma ferramenta de uso psicoldgico, mas alguns instrumentos
psicolégicos foram desenvolvidos usando a teoria DISC como base tedrica séo eles: 16PF e 0s
Mayers Bringgs Type Indicator (Matos, 2008).

A ferramenta DISC atualmente é usada em larga escala como avaliacdo do perfil
comportamental de pessoas normais submetidas a processos seletivos, programas de

desenvolvimento de pessoas, seja ele individual ou coletivo (Matos, 2008).



25

Quando identificamos os perfis das pessoas, que fazem parte de um determinado
contexto, temos as informacbes necessarias para explorar os potenciais e aperfeicoar as
limitacGes. O teste DISC, portanto, permite que se descubra o perfil comportamental do
individuo, com a proposta de aumentar a probabilidade de satisfacdo e produtividade na vida
pessoal e social (Reiter, 2016).

O teste, por suas caracteristicas de simplicidade, autoaplicabilidade, escala, amplo uso
e validacdo internacional pratica pode ser uma ferramenta de analise comportamental usada
como parametro de dados fenotipicos sobre o perfil do comportamento humano para ser
comparada aos polimorfismos de nucleotideos unidos de qualquer grupo populacional
(Sanchez-Roigeet al., 2018).

Apesar de ser a ferramenta de avaliagdo comportamental de pessoas normais mais
utilizadas na pratica em ambiente corporativo, ndo se encontra estudos na literatura de
associacdo genética a escala DISC. As escalas mais usadas em literatura para avaliacdo de
personalidade associadas a genética sdo: The Eysenck Personality Questionnaire (EPQ) The
Tridimensional Personality Questionnaire (TPQ) e The Five Factor model (Big Five). Sendo
esse Ultimo o mais utilizado em pesquisas de associacdo genética sob uma adaptacdo
denominada escala NEO-PI (Clark e Watson, 1999; Marston, 2016a; Martson 2016b; Sanchez-
Roigeet al., 2018).

Nestes estudos encontramos varios modelos de associacdo, sendo 0s mais comuns 0
estudo de gémeos, a associacdo com gene candidato, estudos com GWAS (Genome-Wide
Association Studies) e analises poligénicas. As indicaces preliminares revelam que existem
fortes associacGes genéticas com os tracos de personalidade e que estudos com GWAS e
analises poligénicas revelam-se mais promissoras. Entretanto, a validacdo funcional de
possiveis genes candidatos mostra-se dificil, pois muitos ndo apresentam analogos animais para
comprovacdo. A tendéncia dos estudos sdo que tracos de personalidades estejam relacionados
com um grupo de genes (Bueno, 2019; Sanchez-Roigeet al. 2018).

Neste contexto a imputacdo genética a um fendtipo tal qual sdo feitas com dados
computacionais mostra-se promissora. A imputacdo genética trabalha com os SNPs e dados
fenotipicos tal como associacdo de dados usando andlise booliana para encontrar associagoes
com maiores probabilidades entre grupos populacionais de dados (Sanchez-Roigeet al., 2018).

Conhecendo um padrdo de imputacdo genética para um traco de personalidade nos
permite fazer melhores inferéncias sobre um possivel perfil comportamental de um individuo

incapaz de preencher uma escala auto aplicada. Neste ponto, criangas iletradas e idosos com
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comprometimento cognitivo ou portador de doenca mental podem ser, indiretamente, avaliados

a respeito de seu possivel perfil comportamental.

1.3 Variabilidade genética

Quando estudamos a grande variabilidade de comportamentos humanos e suas
combinagdes, encontramos um paralelismo com os SNPs (Tang e Ho, 2007). Eles s&o os
responsaveis por mais de 90% da nossa variedade genética, inclusive dos padres de
comportamento. Outros polimorfismos conhecidos ocorrem quando ha insercdo ou delecdo de
pedacos do DNA. O padrdo de nucleotideos repetidos é conhecido como variablenumberof
tandem repeats (VNTRS), ou também chamados de minissatélites. Existe, também, o
polimorfismo de bases repetidas do DNA, que podem ser duas, trés ou quatro bases, chamado
de simple tandem repeats (STRs) ou microssatélites (Sutherland e Richards, 1995; Tang e Ho,
2007).

Os SNPs sdo mudancas de uma base nitrogenada em que mais de dois tercos
correspondem a substitui¢do de uma Citosina (C), por uma Timina (T). Ap0s o projeto genoma
foram mapeados mais de 3,7 milhdes de SNPs diferentes, entretanto apesar do numero,
correspondem apenas a 0,1 % do material genético total do Homo sapiens. Ou seja, 0s seres
humanos sdo semelhantes em 99,9 % do seu material genético, e grande parte de nossa
diversidade esta relacionada com os polimorfismos de nucleotideos (Nussbaum, Mclnnes e
Willard, 2016).

Os polimorfismos de nucleotideos sdo encontrados difusamente em todo o genoma
humano: introns, éxons, regides intergénicas, promotores ou enhancers. A localizagdo do SNP
pode ter grande relevancia, a depender da regido em que estdo presentes. Na regido codificadora
eles podem interferir na formacéo de proteinas, assim como um SNP intronico pode influenciar
no splicing do RNA (Nussbaum, Mclnnes e Willard, 2016; Tang e Ho, 2007).

Segundo Tang e Ho (2007), os SNPs possuem diversas vantagens em relacdo aos demais
marcadores genéticos: baixa taxa de mutacdo, estabilidade, alta frequéncia e facilidade de
automatizacdo como dado computacional. Esse ultimo possibilita a facilitacdo de usar seu
sequenciamento através da mineracdo de dados para fazer associacBes, desenvolvendo
algoritmos probabilisticos e programas de aprendizado de maquina, entre sequéncias de SNPs

e qualquer dado que queira associar, entre eles, dentre 0s quais os padrées comportamentais.
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1.4 Herdabilidade e comportamento

A grande vantagem evolutiva da espécie Homo sapiens estd na capacidade de
convivéncia de grandes grupos humanos de pessoas diferentes que interagem com o ambiente
em constante transformacao, tentando aproveitar o maximo possivel das vantagens individuais
para um objetivo especifico. Ao mesmo tempo, tentando limitar as desvantagens nao
adaptativas para convivéncia em grupo e realizacdo de objetivos variados (Harari, 2015).

A forca conjunta de uma sociedade de pessoas diferentes permite adaptacdes do grupo
de forma mais dinamica, privilegiando habilidades ja existentes, mais adaptadas ao momento e
ambiente natural ou cultural especifico. Diferentes de sociedades onde o comportamento dos
individuos é determinado geneticamente, como comunidades de abelhas, cupins e formigas. A
diversidade humana permitiu a humanidade se adaptar a maioria dos ambientes no planeta terra
e prosperar adaptando-se as mudancas ao longo dos tempos. Mudancas tanto no ambiente
natural como também nas mudancas dos diversos ambientes socioculturais.

O estudo das individualidades se torna importante para entender as relagdes humanas
no ambiente e em sociedade. Cada Homo sapiens é um ser genético Gnico, que nunca sera
repetido. A variabilidade humana de longe deve ser considerada como um erro de impreciséo
do processo genético, pois se assim fosse geraria seres invaridveis e determinados. A
diversidade genética é a base da variabilidade humana, sendo essa a vantagem estratégica da
sociedade humana, seja nas relagdes adaptativas com o ambiente e suas mudangas, seja entre
seus membros com miriades de possibilidades de combinag6es (Harari, 2015; Silva, 2016).

Igualmente importante estd também a influéncia do ambiente e as interagdes entre o
gendtipo e o ambiente. Os seres humanos ndo séo seres determinados geneticamente, nem
tampouco “uma tdbua rasa”, como afirmava John Locke, onde o ambiente e a sociedade seriam
0s responsaveis pela formagéao do individuo. O individuo é oriundo de uma relagéo de genotipo
mais ambiente mais a interrelacdo genotipo e ambiente em um determinado momento. Essa
relacdo é varidvel a depender das modificacdes e interacdes entre seus componentes (Sallis,
Smith e Munafo, 2018; Cloninger e Zwir, 2018).

Herdabilidade pode ser interpretada como a contribuicdo genética para as diferencas
individuais (variancia), e nao para o fenétipo completo do individuo. A herdabilidade é uma
estatistica que descreve a contribuicdo das diferencas genéticas para as diferencas observadas
entre individuos de uma popula¢do em um momento particular. Em diferentes populac6es ou
em momentos diferentes, as influéncias genéticas ou ambientais podem diferir, e as estimativas

de herdabilidade tendem a variar em tais populacdes (Cloninger e Zwir, 2018).
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O estudo da herdabilidade contribui para excluir de forma definitiva a ideia do
determinismo genético, iniciada no inicio do século XX por Francis Galton. E em especial na
genética comportamental, ficando claro que o comportamento, é produto do gendtipo e
ambiente. Ndo pode haver um comportamento sem um organismo ou um ambiente. A
herdabilidade deve ser interpretada como a contribuicdo das diferencas genéticas para as
diferencas observadas entre os individuos em relacdo a um traco particular em uma populagéo
particular em um momento particular (Cloninger e Zwir, 2018).

Nos fendtipos complexos como os perfis comportamentais, as relagdes entre genes
especificos e 0 comportamento sdo menos evidentes, pois esses sdo em geral influenciados por
multiplos genes e multiplos fatores ambientais (Cloninger e Zwir, 2018).

As funcdes mentais, dentre elas os perfis de comportamento, sdo em ultima instancia
originados da atividade cerebral. A formacéo da arquitetura cerebral assim como suas fungdes,
conexdes e plasticidades, séo influenciadas por uma variedade de genes e modificagOes
epigenéticas que vao contribuir para regulacdao da expressao génica adaptando continuamente
o tecido cerebral as condi¢cdes ambientais desde as modificacbes dos gametas dos progenitores,
a concepgdo intradtero, desenvolvimento intrauterino, até as mais complexas relagcbes com
ambiente externo e sociedade até a morte do individuo (Bueno, 2019).

O melhor conhecimento da herdabilidade genética comportamental pode favorecer
intervencdes ambientais especificas permitindo a melhor expressdo de habilidades inatas
especificas para um determinado ambiente e momento especifico assim como atenuacdo de
possiveis dificuldades (Bueno, 2019).

Um exemplo que vem sendo estudado é como o entendimento da herdabilidade genética
pode contribuir na melhoria da educacgéo, propondo estratégias de ensino mais adaptadas ao

estilo individual de aprendizagem ou tipo de esporte (Bueno, 2019)

1.5 Genética comportamental

Temperamento e personalidade sdo os elementos principais na influéncia de um
comportamento. O temperamento € definido como um aspecto da personalidade ligado
diretamente as emocdes bésicas e instintos, sdo perceptiveis desde o nascimento mantendo
estavel durante a vida do individuo com forte componente de heritabilidade ligadas a maior ou
menor ativagdo dos sistemas simpaticos e parassimpaticos. Personalidade por sua vez é
considerado como um sistema de organizacdo de emocdes, cognicbes e condutas que

determinam os padrdes de comportamento de uma pessoa com relacdo ao ambiente externo e
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com seu ambiente intrapsiquico sob certas circunstancias (Sallis, Smith e Munafo, 2018;
Sanchez-Roige, et al., 2018; Volpi, 2004).

Na definicéo de personalidade intervém tanto a base bioldgica do temperamento como
a das influéncias aprendidas ao longo das interacdes com o ambiente e outras pessoas que
modulam a expressao de certos genes (Volpi, 2004).

Os estudos de genética do comportamento humano utilizam como principal meio de
avaliagdo de tragcos de personalidade a escala Big Five. Nesta escala um questionério é
respondido pelo proprio individuo e suas respostas, apds uma analise fatorial, o classifica em 5
grupos de predominio de tracos de personalidade: 1) Abertura para experiéncia 2)
Conscienciosidade 3) Extroversdo 4) Neuroticismo ou instabilidade emocional 5) Amabilidade
(Nunes, Hutz e Giacomoni, 2009).

Os estudos que abordam a relacéo entre genética e tragos de personalidade apresentam
diversas abordagens, as mais comuns sdo: estudos de gémeos, busca de um gene candidato,
estudos de associacdo gendmica ampla (Genome Wide Association Studies - GWAS) e anélises
poligénicas (Bueno, 2019; Ito e Guzzo, 2002; Sallis, Smith e Munafo, 2018).

Os estudos que abordam gémeos e suas familias demostram que a genética influencia
na formacéo da personalidade do individuo e que esta mantém certa estabilidade ao longo da
vida. Entretanto esses estudos mostram grande variabilidade em seus resultados, entre as
limitacGes encontramos um numero reduzido de candidatos, diferencas entre as amostras,
metodologias diferentes e uma forte tendéncia tedrica que gémeos vivem em um mesmo
ambiente, desconsiderando as experiéncias pessoais de cada individuo (ambiente
compartilhado x ambiente ndo compartilhado).O ambiente ndo compartilhado nos estudos de
gémeos monozigoéticos revela-se como um componente importante a ser considerado na
composicao do fendtipo de cada gémeo, o que faz cada um deles um individuo Unico produto
do gendtipo com ambiente compartilhado mais ambiente ndo compartilhado e as relacbes do
genotipo com ambos 0s ambientes. Nao considerar a influéncia do ambiente ndo compartilhado
interfere nos indices de herdabilidade (Bueno, 2019; Cloninger e Zwir, 2018; 1to e Guzzo, 2002;
Sanchez-Roigeet al., 2018).

Os estudos com gene candidato revelam que alguns genes, que interferem na producao
de neurotransmissores como serotonina e noradrenalina, apresentam influéncia no
comportamento, entretanto mostrou-se impossivel atribuir a gendtipos tdo complexos a
participacdo de um unico gene (Ito e Guzzo, 2002; Moore, 1999; Ojopiet al., 2004).

Os estudos utilizando a associacdo gendmica ampla (GWAS) revelam que hd uma

associacdo entre genes e tracos de personalidade, porém esse desenho de estudo se mostra mais
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efetivo em mapear associagbes monogenéticas ou com arquitetura genética simples que
demonstre légica entre gendtipo e fenotipo (Bueno, 2019; Ito e Guzzo, 2002; Ojopiet al., 2004;
Sanchez-Roigeet al., 2018).

Mais recentemente os estudos usando GWAS estdo mudando a abordagem de
transformar toda associacdo genotipica em fenédtipo, em vez disso estdo associando achados da
analise gendmica do GWAS com fenotipos similares. Estes estudos foram chamados de Multi
Trait Analysis of GWAS ou MTAG, e aumentaram o coeficiente de correlagdo entre traco de
personalidade, em especial o neuroticismo (Bueno, 2019; Cloninger e Zwir, 2018; Sallis, Smith
e Munafo, 2018).

Os estudos de anélise de relagdo poligénica demostram ser mais promissores, levando
em conta a complexidade dos tracos de personalidade com multiplos genes, sendo eles
significantes ou ndo significantes quando vistos no GWAS (Sanchez-Roigeet al., 2018; Sallis,
Smith e Munafo, 2018).

A relacdo nestes estudos é de associacdo poligénica a um dado fenotipico (imputacédo
genética), desde que tenham alguma forte correlacdo estatistica. Neste tipo de andlise sdo
criados indices poligénicos com maior associacdo estatistica, similar ao que ocorre na
imputacdo de dados no aprendizado de maquina (Sanchez-Roigeet al., 2018; Sallis, Smith e
Munafo, 2018).

Os indices poligénicos de forte associacdo estatistica podem orientar estudos de
possiveis vias bioldgicas ainda ndo correlacionadas com o fendtipo. Além disso o
desenvolvimento de algoritmos de forte associacdo estatistica entre genétipo e fendtipo e o
proprio aprendizado de maquina, ja podem se mostrar Uteis ao evidenciar tendéncias
probabilisticas de um determinado fenotipo de se expressar, sem antes sabermos ao certo todos
os detalhes das vias bioldgicas relacionadas (Ludermir, 2021).

A imputacdo de relacdes geneticas a fenoOtipos comportamentais através de indices de
associacdo poligénica e elaboracdo de algoritmos em aprendizado de maquina vem a contribuir
para associacdo da genética comportamental como um instrumento norteador de elaboracao de
estratégias de modificagcGes ambientais com maiores probabilidades de expressar no individuo
a plenitude de suas habilidades inatas para aquele ambiente, assim como antever e se preparar
para minimizar os efeitos adversos. Os dados de genética comportamental com indices
poligénicos confiaveis podem, inclusive, vir fazer a parte de um big data ja existente,
permitindo associagdes com outros padrdes de dados fenotipicos.

A possibilidade de analise do big data genotipico, fenotipico e suas relacGes

algoritmicas entre si e com 0 ambiente e suas variacbes combinadas ao aprendizado de maquina
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serdo a vertente que auxiliara as adaptagdes para novas descobertas na maioria das ciéncias do
comportamento humano desde as artes em geral até ciéncias humanas e bioldgicas. Muitas areas
das ciéncias humanas e da natureza poderdo cada vez mais serem vistas de multiplos angulos e
associadas entre si, desenvolvendo e potencializando a concepcdo de novos conhecimentos com

muito mais acuracia.

1.5.1 Genética comportamental para o futuro

Tendo excluido de seu escopo de estudo e anélise os enviesamentos politico/
ideolodgicos, a genética comportamental se mostra como o ramo do conhecimento humano mais
capaz de auxiliar no desenvolvimento de melhores condigdes de vida, nos ramos da medicina e
da sociologia, tanto no combate quanto no controle e na descoberta precoce de possiveis
doencas e distarbios, e ainda na sociabilizagdo de criangas e jovens, ao tornar possivel uma
educacdo cada vez mais individualizada, respeitando o tempo, a capacidade e também o tipo de
inteligéncia de cada individuo segundo sua informacao genética e as influéncias dos meios aos
quais estejam inseridos (Vanburenet al., 2019).

Importante salientar aqui, que mesmo uma predisposicdo genética, quer seja para o
desenvolvimento de uma doenga ou para o desenvolvimento de algum tipo de inteligéncia ou
habilidade motora, ndo é o fator determinante para o desenvolvimento, e que 0 meio em que 0
individuo e criado dara maiores ou menores condigdes para que essas caracteristicas se
desenvolvam, tanto de forma mais ou menos rapida quanto em relacdo a maior ou menor

presenca (Vanburenet al., 2019).

1.6 Biotecnologia comportamental

A ldgica foi um termo cunhado por Aristételes (384 a.C. - 322 a.C.) para denotar um
conjunto de regras racionais para a obtencdo de um conhecimento. Essa premissa é uma das
bases de varias areas do conhecimento humano, em especial a filosofia, matematica e o
pensamento cientifico moderno (Smith, 2012; Ferreira, 2012).

A l6gica foi um dos alicerces no desenvolvimento da linguagem computacional, criacao
de algoritmos, aprendizado de maquina, teoria da evolucdo das espécies, da genética e da

ciéncia como um todo (Ferreira, 2012; Urban, 2003).
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Durante muito tempo diversas &reas do saber utilizavam a légica em seus nichos de
conhecimento especifico, muitas vezes sem se importar com o conhecimento de outras areas
correlatas.

Ao longo da historia, estudiosos como Leonardo Da Vinci conseguiam criar conexdes
entre as diversas areas do saber humano e predizer a probabilidade de muitas inovacbes que
hoje as usamos na pratica, como o helicoptero, submarino, entre outros. Entretanto, génios
como Da Vinci sdo excecdes as regras. Além disso, com o aumento exponencial da gama de
conhecimento que estamos adquirindo nos tempos de hoje, em diversas areas, seria impossivel
uma pessoa ter acesso a todo conhecimento sem antes estar desatualizado, sem contar o tempo
necessario para criar associagdes e com isso novos conhecimentos e previsoes.

Uma das principais atribuicdes do intelecto humano é fazer predi¢bes e saber se
relacionar em sociedade, quanto maior for a capacidade de processamento destas informagdes
no cérebro humano, maiores e melhores serdo as predi¢des e tomadas de decisdes ao longo da
evolucdo do género Homo, favorecendo maiores chances de sobrevivéncia e crescimento
populacional.

Nosso cérebro é um grande érgdo processador de varios tipos de informacdes, oriunda
tanto do meio interno quanto do meio externo. Estima-se que a quantidade de energia para
manter 1,4 kg de cérebro de um Homo sapiens atual é cerca de 20 vezes maior que a mesma
quantidade de tecido muscular (Herculano-Houzel; Lent, 2005; Hsuet al., 2005; Kandel et al.,
2014; Lentet al., 2012).

Modificacbes no padrdo de comportamento alimentar humano, como a mudanca
dietética para inclusdo de proteina, gordura além dos ja existentes no cardapio dos ancestrais
hominideos como frutas, verduras e raizes aumentaram 0 aporte energético permitindo um
processo de evolucdo cerebral humana chamada encefalizacdo, onde ha um direcionamento
energético privilegiando o tecido cerebral (Gould, 1998; Dunbar, 2002; Martin et al., 1985).

O crescimento cerebral e a capacidade de processamento estavam diretamente
relacionados ao acesso de reservas de alimentos com alto valor nutritivo e energético. Com o
cozimento dos alimentos e sua pré digestdo antes de entrar no organismo, os humanos
primitivos permitiram a esses uma melhor qualidade e quantidade de aporte energético para o
desenvolvimento da complexidade cerebral que temos hoje, permitindo a expressdo maxima do
processo de encefalizacdo (Dunbar, 2002; Gould, 1998; Martin et al., 1985).

Recentemente, devido a grande quantidade de informagdes desenvolvidas pela
humanidade, 0 Homo sapiens passou a fazer uso da inteligéncia externa através da ldgica

atrelada ao desenvolvimento de algoritmos computacionais como apoio no processamento de
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informacdes, melhorias na capacidade de predi¢cdes e tomadas de decisdes. Assim como as
ferramentas e armas sdo um prolongamento artificial da forca e precisdo da neuro musculatura
humana, os algoritmos sdo um prolongamento artificial da capacidade de processamento e
tomada de decis6es humanas (Dunbar, 2002; Russell e Norvig, 2013).

Mais recentemente vem crescendo a necessidade de interacdo de diversas areas do saber
para elaboracdo de conhecimentos novos, mais realistas e interativos. A biotecnologia e a
ciéncia da computacdo permitiram que a logica fosse usada para interligar as mais diversas
areas do conhecimento. A analise de um contetdo do conhecimento como dados
computacionais e a possibilidade de estabelecer relagfes probabilisticas tem criado uma era do
conhecimento das ciéncias humanas e conhecimentos mais integrativos, mais proximo da
realidade préatica (Checkland, 1999; Russell e Norvig, 2013).

Uma das mais recentes habilidades humanas é saber trabalhar com a inteligéncia
externa, que muitas vezes poder ser até superior a de qualquer humano. A tendéncia sera que a
inteligéncia de processamento externa ultrapasse em muito a capacidade de processamento
humano em diversas areas, entretanto é importante frisar que essas maquinas ainda nao sdo
conscientes. A qualidade dos resultados dependera da qualidade dos dados fornecidos e da
estrutura do algoritmo elaborado (Russell e Norvig, 2013; Checkland, 1999).

Paralelamente, a necessidade de busca de dados sobre qualquer variedade ambiental e
sobre qualquer parametro da biologia e comportamento humano tornou-se uma das principais
commodities no século XXI (Batista, 2003; Harari, 2016).

A qualidade das andlises e associacOes destes dados revelam muito sobre as vantagens
estratégicas em saber as probabilidades de mudancas ambientais, mudangas comportamentais
e bioldgicas do ser humano, tanto enquanto individuos, quanto de grupos populacionais e até
de sociedades inteiras. Dados biométricos do funcionamento biol6gico e comportamental
humano séo coletados e associados hd muito tempo, coletados de forma autorizada, roubada ou
ludibriada (Penha, 2007; Silva, 2019; World Economic Forum, 2019).

A qualidade e a quantidade dos dados estdo associadas a maior confiabilidade das
andlises probabilisticas. Sendo assim, o conhecimento de l6gica matematica, programacéo,
estatistica, nogdes de aprendizado de maquina sdo e serdo cada vez mais necessarios para a
diferenciacé@o de qualquer profissional, em qualquer ramo do conhecimento. A disponibilidade
de informacdo hoje ofertada € humanamente impossivel de ser assimilada por uma s6 pessoa,
até mesmo em uma area especifica como a medicina (Harari, 2016; Jansen, Jong e Oijen, 2001;
Silva, 2019; Synlab, 2019).
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A genética, em especial o estudo das variedades humanas pelos marcadores confidveis
e estaveis de polimorfismos de nucleotideos Unicos, minissatélites e microssatélites e suas
relagdes com as variedades fenotipicas humanas, simples e complexas, vem em concordancia
com essa corrente cientifica de integracdo. A chamada era OMIC que abriga as areas de
transcriptomas, protebmica, metabolémica, entre outras, podem ser correlacionados em busca
de padrdes logicos, via algoritmos especificos. As associacfes probabilisticas resultantes
podem direcionar estudos biologicos onde antes ndo se tinha uma ideia de possivel
plausibilidade bioldgica (Jansen, Jong e Oijen, 2001; Synlab, 2019; Xavier, 2017).

Essa técnica muda a forma como construimos o conhecimento. As associa¢fes podem
ndo fazer sentido bioldgico no primeiro momento, porém apontam com probabilidade confiavel
que devemos insistir no estudo das relagbes. Além disso, os indices de associacBes
multivariadas ja nos demostram possiveis padroes com forte associacdo estatistica (Jansen,
Jong e Oijen, 2001; Haldane, 1919; Hackett, Pande e Bryan, 2003).

Alguns termos necessitam estar bem definidos quando trabalhamos com as ciéncias
integrativas, bioinformatica e ciéncia de dados. Os mais relevantes sdo: entender o que sao 0s
algoritmos aplicados na informatica, inteligéncia artificial, aprendizado de maquina,
aprendizado profundo (Deep Learning), redes neurais, Internet das coisas. Cada um destes
termos j& faz parte das nossas vidas e sdo atributos vitais para manutengdo da sociedade como
conhecemos hoje (Checkland, 1999; Russell e Norvig, 2013).

O algoritmo é um conjunto de instrucdes, sequéncia de regras ou operacles, que
aplicada a um numero de dados, permite solucionar determinadas classes de problemas. O
conjunto de regras e procedimentos logicos perfeitamente definidos e a qualidade dos dados
levam a solucdo de um problema em um nimero de etapas (Cormenet al., 2012).

Quanto mais aperfeicoadas séo as regras e melhor a qualidade dos dados que alimentam
o0 algoritmo, mais acurado serdo os resultados. Em outras palavras, algoritmos séo as diretrizes
matematicas a serem seguidas para que uma Inteligéncia Artificial possa realizar uma tarefa
anteriormente dada ou programada. Quase todos 0s processos decisérios baseiam-se no
principio do algoritmo, seja ele um algoritmo computacional ou algoritmo orgénico, pois como
sabemos esse Ultimo apresenta etapas bem definidas desde o DNA até a expressao do fenotipo.
Sendo assim quase que inevitavel a evolucdo para associacdo de algoritmos computacionais
com algoritmos bioldgicos (Cormenet al., 2012; Gabriel e Delbem, 2008; Garbelini, 2017).

A Inteligéncia artificial (Artificial Intelligence - Al) é a possibilidade de maquinas
executarem tarefas que sdo caracteristicas da inteligéncia humana, tais como planejamento,

compreensdo de linguagens, reconhecimentos de objetos e sons, aprendizado, raciocinio,
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solugdes de problemas, reconhecimento facial e etc. (Cormenet al., 2012; Gabriel e Delbem,
2008; Garbelini,2017).

A inteligéncia artificial ja superou? ha muito tempo a inteligéncia humana em varios
campos, talvez o mais famoso tenha sido vencer o campedo mundial de xadrez, Garry Kasparov.
A aptiddo de uma Inteligéncia Artificial é resolver problemas, ndo apresenta cansaco, e pode
trabalhar 24 horas por dia, 7 dias por semana, porém, até 0 momento nao apresentam capacidade
de sentir coisas e isso a distingue do pensamento humano, j& que resolvemos grande parte dos
nossos problemas e tomadas de decisfes baseados em instintos e emogdes (Cormenet al., 2012;
Dunbar, 2002; Gabriel e Delbem, 2008; Garbelini, 2017; Kandel et al., 2014).

O aprendizado de maquina é um meio de desenvolver a inteligéncia artificial. E uma
parte da inteligéncia artificial que envolve a criagdo de algoritmos que podem aprender
automaticamente na dependéncia dos dados coletados (Cormenet al., 2012; Garbelini, 2017;
Gabriel e Delbem, 2008).

No aprendizado de maquina o algoritmo é constantemente alimentado com dados e
treinado para conseguir resultados sem interferéncia do desenvolvedor, muitas vezes com
resultados ainda ndo pensados pelos programadores. Vérias formas podem ser utilizadas para o
aprendizado de maquina (machinelearning) sdo eles: aprendizagem por meio de arvores de
deciséo (decisiontreelearning), programacao de légica indutiva (inductivelogicprogramming),
agrupamento (clustering), aprendizagem de reforco (reinforcementlearning), redes bayesianas
(Bayesian networks), entre outros (Cormenet al., 2012; Gabriel e Delbem, 2008; Garbelini,
2017; Ponti et al., 2017; Silva, Spatti e Flauzino, 2016; Vapnik, 2013).

O aprendizado profundo (Deep Learning), € uma estrutura de aprendizado de maquina
inspirada na estrutura do cérebro humano e nas interligagdes entre neurdnios, as chamadas redes
neurais artificiais. Os algoritmos imitam camadas de neur6nios, tal como o cdrtex cerebral e
estabelecem conexdes com outros algoritmos em camadas. Cada camada escolhe um recurso
especifico para aprender. O nome aprendizado profundo advém em razdo destas varias camadas
e cada camada de algoritmos em conexdo com os procedentes e antecedentes. Essa composicdo
forma as redes neurais que aumentam sobremaneira a capacidade computacional de associa¢oes
(Ponti et al., 2017; Silva, Spatti e Flauzino, 2016; Vapnik, 2013).

2 A Inteligéncia Artificial se baseia num vasto banco de dados e nas predicGes de possiveis conjeturas. Desta
forma, o termo superar, ndo deve ser aplicado conquanto sua interpretagdo pura, mas em relagdo a realizagdo da
capacidade de processamento e armazenamento de dados, isso porque nenhuma IA, ao que se tem noticia, é
capaz de produzir qualquer tipo de conhecimento sem que estes sejam anteriormente configurados e abastecido
por Big Data.
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A inteligéncia artificial funciona, neste caso, como no cérebro, processando as
informacdes recebidas e dando sentido a esses dados, para entdo propor acdes. Neste sentido, a
coleta de dados biol6gicos em tempo real e suas relagdes com o ambiente poderiam fornecer
dados objetivos para auxiliar o individuo em diversas tarefas, como atividade fisica, bons
hébitos de satide, monitoramento dos fatores de risco, etc. (Jansen, Jong e Oijen, 2001).

Para melhor funcionamento dos algoritmos no aprendizado de maquina e no
aprendizado profundo, quanto mais dados puderem ser coletados melhor sera o desempenho de
comparacgdo, e 0s sensores da internet das coisas sdo essenciais para que esse processo fique
cada vez mais preciso e acurado (World Economic Forum, 2019).

O barateamento na aquisicdo dos sensores vestiveis, internet das coisas e de exames de
sequenciamento genéticos e aumento da capacidade de computacdo abre um universo de
possibilidade de associacBes para uso diversos, sejam eles licitos ou ndo. E um caminho sem
volta, e nossa sociedade ja esta baseada em grande parte no uso de algoritmos e aprendizado de
maquina em praticamente todas as areas (World Economic Forum, 2019; Silva, 2019).

As propostas mais aceitas no controle do mal uso dos dados coletados seriam que essa
realidade seja melhor entendida pela populacéo e 6rgaos reguladores para que o uso ético e a
escolha por conhecimentos que agregam beneficios a comunidade humana sejam favorecidos
em detrimento de manipulagdes que visam interesses de pequenos grupos (Silva, 2019).

Um dos problemas éticos existentes nos algoritmos e no aprendizado de maquina é que
esses programas podem conter preconceitos presentes nos criadores do algoritmo ou nos dados
que foram usados para treinar o algoritmo. Os proprios algoritmos de redes sociais ja
demostraram que séo capazes de influenciar comportamento de pessoas induzindo a sentimento
e comportamento especifico. Em algoritmos de segredo de empresas como Facebook, Google
etc., como seria a monitorizagdo do uso ético deles, ainda ndo se tem respostas. O fato é que
nossos dados comportamentais e bioldgicos estdo sendo coletados a cada momento ha bastante
tempo, como nos mostrou os casos envolvendo a Gigante de Tecnologia do Reino Unido,
CAMBRIDGE ANALYTICA, em sua atuacdo em elei¢fes ao redor do mundo e em especial
guanto ao desligamento do Reino Unido da Gra-Bretanha do Bloco Europeu, o chamado Brexit
(Silva, 2019; World Economic Forum, 2019; Fornasier e Beck, 2020).

Todas essas inovagOes existentes acima descritas e as que ainda estdo por vir de
associacdo de dados multivariados a inteligéncia artificial e aprendizado de maquina sera
essencial para o crescimento de qualquer pais ou empresa nos proximos anos (Silva, 2019;
World Economic Forum, 2019).
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O volume de dados coletados, analisados e transformados em informagdo é a nova
“febre do ouro “ou “febre do Bitcoin™ do século XXI. Essa realidade ja estd mudando quase
todas nossas relacdes de trabalho humano e relagdes com pessoas. E sera inevitavel o impacto
sobre os direitos constitucionais de intimidade e privacidade, e sera um grande desafio politico
(Silva, 2019; World Economic Forum, 2019).

Podemos usar o conceito basico de algoritmo de “um conjunto de regras a serem
seguidas para obter um resultado” e estabelecer um paralelo da l6gica computacional com a
Biologia. Os organismos vivos sdo uma espécie de algoritmos organicos que respeitam
determinadas regras definidas pelos genes e sdo moduladas pelo ambiente, assim também é o
aprendizado de maquina e aprendizado profundo. Podemos afirmar que a genética, vista do
ponto de vista de imputagdes de dados fenotipicos complexos a indices poligenéticos encontra
paralelismo com a légica computacional de imputacdo de dados e correlacdes de forte

associacdo probabilistica.

2 CONCLUSAO

O ser humano é um animal cuja evolucdo se diferencia dos outros animais, inclusive 0s
do ramo dos hominideos, pela sua capacidade de viver em conjunto e de utilizar o meio natural
a sua volta para valorizar conceitos e usos. Sendo este animal social, o ser humano pauta sua
evolucdo segundo a capacidade de os individuos conviverem em sociedade e de transmitir o
conhecimento as novas geracoes.

Os estudos que compreendem a genética comportamental visam compreender de que
maneira as caracteristicas herdadas influenciam no comportamento humano e na capacidade de
os individuos lidarem com suas emocOes e eventualmente atingirem seu pleno potencial
genetico.

N&o se trata, no entanto, de estudos pautados para evidenciar possiveis diferenciacdes
entre grupos humanos, e sim para potencializar as diferengas, compreendendo inclusive que
populagbes com maior variabilidade genética possuem maior resisténcia e maiores chances de
adaptacéo.

Por fim, os estudos nesta area do conhecimento assumem cada vez maior importancia,
ndo apenas para maior compreensdo acerca de nossa propria espécie, mas também para criacdo
de politicas e ferramentas que possam proporcionar maior qualidade de vida para os individuos

e ainda proporcionar maiores avancos nas areas de educacdo e aprendizado, fundamental para
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a convivéncia estabelecida atualmente pelo avango das novas tecnologias e 0 acimulo de

conhecimentos de nossa civilizacao.
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Resumo

Entendendo-se que a genética comportamental estd revolucionando a forma como lidamos com as diferentes
caracteristicas do comportamento humano, o presente trabalho foi proposto. Seu objetivo é associar dados obtidos
com a aplicacdo do questionario DISC de andlise do perfil comportamental a dados genéticos de polimorfismos
de nucleotideos Gnicos (SNPs) do DNA, visando investigar a relagdo entre arquétipos de padrdes comportamentais
humanos normais as informacdes genéticas. A analise dos dados coletados foi feita por um processador da empresa
DNA SKILLS, utilizando a linguagem de programacdo Python, légica booleana e aprendizado de maquina. A
pesquisa demonstra que ndo existe um Gnico SNP relacionado exclusivamente a algum tipo comportamental
humano, e utilizando aprendizagem de maquina, obteve-se uma taxa de acerto de 87%, onde, dos dados imputados
dos 46 participantes voluntarios, o algoritmo acertou o perfil comportamental de 40. As influéncias dos genes no
comportamento humano revelam uma tendéncia probabilistica e ndo um determinismo genético, sendo assim, um
conhecimento prévio das possibilidades do comportamento de uma pessoa em relagéo a si propria e sua resposta
ao ambiente em um dado momento ajudard a estabelecer medidas que possibilitem maior compreensdo de aspectos
pessoais, além de permitir maior individualizagdo de terapias comportamentais.

Palavras-Chave: DISC- Genética comportamental, Polimorfismo de nucleotideos unicos, Mineracéo de dados,
Aprendizagem de maquinas.

Abstract

Understanding that behavioral genetics is revolutionizing the way we deal with the different characteristics of
human behavior, the present work was proposed. Its objective is to associate data obtained with the application of
the DISC questionnaire for behavioral profile analysis to genetic data of single nucleotide polymorphisms (SNPs)
of DNA, aiming to investigate the relationship between archetypes of normal human behavioral patterns to genetic
information. The analysis of the collected data was performed by a DNA SKILLS processor, using the Python
programming language, Boolean logic and machine learning. The research demonstrates that there is not a single
SNP related exclusively to some human behavioral type, and in machine learning, an 87% success rate was
obtained, where, from the imputed data of the 46 volunteer participants, the algorithm got the behavioral profile
right de 40. The influences of genes on human behavior reveal a probabilistic tendency and not a genetic
determinism, therefore, a prior knowledge of the possibilities of a person's behavior in relation to himself and his
response to the environment at a given moment will help to establish measures that allow greater understanding
of personal aspects, in addition to allowing greater individualization of behavioral therapies.

Keywords: DISC- Behavioral genetics, Single nucleotide polymorphism, Data mining, Machine learning.

2.1 INTRODUCAO

Para Stringer (2016), o Homo sapiens € a espécie mais versatil e adaptavel que o planeta
ja conheceu. Entre os individuos desta espécie, estima-se a existéncia de 30.000 a 35.000 genes
que possuem similaridade genética na ordem de 99,9%. Em outras palavras, podemos encontrar

o valor de 0,1% de variabilidade genética, sendo esta pequena diferenca também atribuida aos
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polimorfismos de nucleotideo Unico, ou SNPs? (Katsoniset al., 2014). Os SNPs representam 0s
0,1% do material genético que nos faz unicos em uma populacéo, e sdo marcadores bioldgicos
confidveis e estaveis para permitir associacdo com padrfes de comportamento variaveis. Essa
associacdo ndo busca um gene determinista, e sim uma analise probabilistica das relacdes de
SNPs com maior especificidade e sensibilidade para determinado traco de comportamento
(Stranger, Stahl e Raj, 2010).

Pode-se assim dizer que a diferenciacdo que se estabelece entre 0 Homo sapiens e as
outras espécies de hominideos estejam calcadas por uma quantidade relativamente pequena de
genes (Kringsetal., 1997), mas que séo suficientes para conferir ao homem suas habilidades
cognitivas e de deteccdo de padrdes, sua conduta e seu comportamento. Sendo o
comportamento e as relacbes humanas frequentes temas de estudos desde os primordios das
civilizagdes, seja por meio da ciéncia, das religides, filosofia e até mesmo das artes (Platéo,
2017; Descartes, 2001).

Com o avangar da genética comportamental e da biotecnologia como instrumentos
viaveis para se estudar o comportamento humano a niveis genéticos e hormonais, é possivel a
realizacdo de pesquisas a fim de detectar se 0 comportamento humano é definido pelo meio
natural ou social ou se podem, e em que medida podem, ser tracos caracteristicos e
transmissiveis hereditariamente. O barateamento e a difusdo das técnicas de sequenciamento
do genoma humano permitem que se utilize sistemas computacionais de mineracdo de dados,
inteligéncia artificial e algoritmos genéticos para encontrar padrdes especificos de associagdes
entre 0s SNPs e padrdes comportamentais (Stranger, Stahl e Raj, 2010).

A ferramenta de avaliacdo de perfil comportamental DISC* se baseia em perguntas
adjetivadas de como o individuo se sente com ele mesmo e sua resposta ao ambiente. S&o
perguntas breves e de facil compreensdo onde o sujeito pode responder de forma rapida e
simples. Com as respostas é possivel classificar os perfis comportamentais dos individuos,
como dominantes, influentes, estdvel e conforme (Marston, 2016), permitindo medir e
diferenciar os tipos comportamentais humanos entre esses quatro tipos, possibilitando ainda a
associagdo entre eles.

E claro que tais comportamentos podem ser encontrados de forma simultanea em todo
individuo, mas, no geral ha a prevaléncia de ao menos dois que juntos detectam ou evidenciam

os tragos de personalidade mais significativos de um individuo (Martson,1989).

3 Sigla do inglés single nucleotidepolymorphism.
“A sigla DISC vem das palavras Dominance (D), Influence (1), Steadiness (S) e Conscientiouusness (C), que podem
ser traduzidas como Dominéncia, Influéncia, Estabilidade e Conformidade, respectivamente.
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O processo de medir o comportamento humano em um individuo, € em si mesmo uma
tarefa complexa, primeiro porque o comportamento sofre variacdes de individuo para
individuo, e depois, a depender de fatores socioambientais, 0 comportamento pode sofrer
modificacdes ao longo do tempo, mesmo em individuos que sejam geneticamente similares.
Né&o é dificil pensar, por exemplo, em dois individuos que compartilham a mesma carga
genetica, como irmdo gémeos, mas que, a nivel comportamental, simplesmente pela maneira
como cada um estabeleceu sua forma de vida e suas conexdes de amizade, amor e habilidades,
ajam e pensem de forma completamente distinta.

O que queremos dizer é que ndo ha prevaléncia de nenhum tipo, quanto ao
comportamento de um individuo e sua carga genética a nivel de determinacdo. Assim como,
por exemplo, € possivel correlacionar determinadas etnias a uma maior ocorréncia para
determinadas patologias, sem, no entanto, conseguir através dessa correlacéo cravar a mesma
ocorréncia para os individuos dessa etnia. Ndo é possivel cravar padrdes comportamentais numa
mesma etnia, ou hum mesmo grupo de pessoas, tendo apenas as convergéncias genéticas como
instrumento de medicdo, ndo a nivel individual, posto que o comportamento seja um retrato de
um determinado momento atual daquele individuo, e ndo necessariamente de um grupo de
pessoas, ainda que padrGes comportamentais possam, nao raro, se verificar em uma
determinada época, mas se trata nestes casos mais de condicionamento social do que
necessariamente de habilidade ou pré disposicdo para se agir desta ou daquela maneira
(Noronha e Vendramini, 2003; Hegel, 2001).

Partindo desse entendimento, cuja auséncia levou as ciéncias a um caminho téo
nebuloso durante o século XX, com as tentativas de se relacionar padrdes de comportamento a
Racas e Etnias especificas, e até as tentativas de se correlacionar o comportamento humano
compreendido como indesejavel, como a violéncia ou roubos a determinados grupos sociais
marginalizados, essa pesquisa optou por nao realizar o recorte etnografico da amostra (Varga,
1990; vy, 1977).

Outrossim, na tentativa de identificar padrées SNPs aos perfis comportamentais dos
individuos através da Imputacdo in silico para o fornecimento de valores completos para o
algoritmo utilizado, optou-se pela abordagem de medicéo derivada, que € o tipo de medicgéo
matematico-estatistica utilizada na psicometria, quando ndo ha um instrumento capaz de medir
atributos especificos, como é o caso do comportamento humano. Ou seja, ndo ha uma régua
para se medir o comportamento humano, por isso, a medi¢do s6 pode ser feita de forma indireta,
por meio de testes individualmente aplicados e que sigam os critérios basicos de validade,

fidedignidade e padronizacdo, que possam , em conjunto, fornecer na avalia¢do dos resultados
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padrdes de comportamento, tragos de personalidade e tendencias, vez mais afirmando que
tracos, padrBes e tendéncias ndo possam ser utilizadas como elementos taxativos e sim como
possibilidades e até mesmo pontos sensiveis de observacdo no comportamento do individuo
analisado.

A ferramenta DISC, apesar de possuir limita¢cdes quanto a conhecimentos especificos
que o individuo possua e possiveis desajustes comportamentais advindos de patologias, fornece
uma importante base de dados para a verificagdo dos perfis comportamentais com 0s SNPs
geneticos, vez que parte da compreensdo acerca de si mesmo do proprio respondente, ou seja,
fornece ao algoritmo base de dados sobre como o individuo se enxerga enquanto ser humano e
pode-se assim identificar as correlagdes com SNPs verificados, de forma indireta, € claro, mas
figurando como importante passo agregador para a incorporacao da biotecnologia no dia-a-dia
de empresas e também de autoconhecimento e aprimoramento pessoal, ao conseguir detectar a
predominancia de um determinado perfil de comportamento naquele momento de vida do
individuo, justamente porque este comportamento, ou melhor, a predominancia pode se
modificar ao longo do tempo, com ou sem a atuacdo direta do individuo sobre seu
comportamento(Atkinson et al., 1995; Gardner, 1994; Sanchez-Roigeet al., 2018; Souza, 2001).

O objetivo desse trabalho é, por meio da analise de associacdo dos perfis
comportamentais DISC com os SNPs genéticos, obter um padrédo de relac6es de diversos SNPs
para um tipo de predominancia de um perfil de comportamento.

Como objetivos especificos, tem-se: compreender melhor possiveis padrdes genéticos
relacionados a perfis de comportamento e suas relacGes; e verificar a validacdo do uso de

algoritmo para correlacdo entre dados genéticos e dados comportamentais.

2.2 MATERIAIS E METODOS

A pesquisa contou com a participacdo de respondentes voluntérios, habitantes no
territorio brasileiro e maiores de 18 anos de idade, sem restri¢cdo de sexo ou género, e ocorreu
em trés momentos distintos: obtencdo de dados genéticos brutos dos participantes, aplicacdo do
formulario DISC (disponivel no Apéndice Il deste trabalho) com esses mesmos participantes, e
correlagdo entre ambos por meio de um processador da empresa DNA SKILLS, que utiliza a
linguagem de programacéo Python, l6gica booleana e aprendizado de maquina, com o objetivo
de se obter uma selecdo de combinagdes de polimorfismos de nucleotideos Unicos com maior

associagdo probabilistica com um fendtipo comportamental DISC.
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O DISC, como j& mencionado, é uma ferramenta de medicdo indireta, ndo da
personalidade, mas da prevaléncia de determinadas caracteristicas comportamentais que podem
ser verificadas nos individuos. De cunho associativo auto declaratorio, se utiliza de adjetivos
facilmente compreensiveis pelos respondentes sobre como eles se veem, bem como suas
caracteristicas predominantes.

Obviamente a ferramenta mede a tendéncia de momento do individuo ou de um
determinado grupo de pessoas, e pode sofrer alteracdes, tanto ao longo do tempo quanto a
depender de fatores ambientais, além de estabelecer padrdes de possibilidades comportamentais
ante a participacdo dos 4 perfis possiveis no individuo que, afinal possui todas os 4 perfis de
forma simultanea, havendo maior ou menor detec¢do de um ou outro perfil nos individuos. Ao
perfil de maior incidéncia nas respostas da-se 0 nome de predominante, pois é aquele perfil que
segundo os adjetivos correlatos terd a maior probabilidade de influenciar nas agdes e escolhas
dos individuos em diversos cenarios da vida cotidiana.

Imbrincado entdo, nos perfis de comportamento, Dominante, Influente, Estavel e
Conforme, o teste ndo leva outros fatores em consideracdo, como 0s ambientais ou
sociodemogréficos, sendo apenas uma ferramenta de medicdo de perfil comportamental
baseado na autocompreensao dos individuos.

No Brasil, a TTI Success Insights, seguindo as normas da EEOC (Equal Employment
Opportunity Comission), 6rgao federal do governo americano, realiza relatérios baseado na
ferramenta para a elaboracdo de estratégias de marketing, direcionamento de produto dentre
outras atividades. O ultimo relatério demonstrou o perfil comportamental através da ferramenta

DISC em dez paises, dentre eles o Brasil, de acordo com a figura a seguir:
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Figura 1: Resultados DISC distribuidos por pais

Pais D [ S C

EUA 17% 38% 32% 13%
Russia 23% 33% 24% 20%
China 1% 35% 32% 22%
Alemanha 19% 35% 33% 13%
Brasil 18% 36% 32% 14%
Reino Unido 17% 40% 29% 15%
Australia 18% 36% 34% 12%
Paises Baixos 21% 33% 35% 12%
Franca 18% 35% 34% 13%
Italia 19% 38% 30% 13%

Fonte: TTI Successlnsights, 2014.

Na tabela, observando apenas os valores obtidos pela amostragem brasileira, o relatorio
classifica a populacéo brasileira como predominantemente Influente, seguido por Estavel, ou
seja, podemos inferir por estes dados que a populacdo brasileira possui maiores caracteristicas
encontradas no perfil Influente, com grande participacdo do perfil Estavel, mesmo que isso ndo
impligue nas condutas e personalidade individuais de toda populacdo brasileira.

Entdo, segundo estes dados podemos dizer que a populacdo brasileira &,
predominantemente comunicativa, amigavel, descontraida, aventureira e que gostam de se
exibir e tem medo da rejeicdo e do isolamento (Albcon Consultoria e Operand, 2017).

Assim, sendo a ferramenta DISC largamente utilizada para afericdo dos padrdes
comportamentais dos brasileiros de forma geral, os participantes selecionados para a presente
pesquisa foram capazes de ler e responder as perguntas em portugués do formulario DISC.

O universo da amostra foi composto por 46 individuos, sendo 30 do sexo masculino e
16 do sexo feminino; todos com mais de 18 anos de idade e tendo uma média de 42 anos, sendo
0 participante mais velho com 72 anos e o mais jovem com 18 anos. A amostra se mostrou
predominantemente caucasiana, muito embora ndo se tenha estabelecido fatores ambientais
como marcadores para a pesquisa.

Ao considerar a ferramenta DISC como um medidor de momento, posto ser auto
declaratorio, e ndo uma ferramenta capaz de assertivamente dizer o perfil comportamental de
um individuo ao longo de toda sua vida e eventuais mudancas ambientais, emocionais e sociais,

ndo se vislumbrou a necessidade de estabelecer recorte por idade e sexo, bem como de cor ou
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ainda de etnia, j& que se trata de uma “fotografia” de momento e ndo de uma ferramenta que
mede a predeterminacdo para um determinado perfil de comportamento.

Os dados brutos sequenciados, mas ndo processados, foram disponibilizados aos
pesquisadores por intermeédio de aplicativo de mensagens rapidas [WhatsApp] e por correio

eletronico [e-mail].

A andlise de associagdo por subgrupos, também conhecida como analise de associagdo
condicional, ¢ uma metodologia estatistica utilizada para identificar associacdes entre variantes
genéticas e tracos comportamentais especificos. Essa abordagem busca identificar SNPs que
estejam associados a um determinado perfil comportamental, enquanto exclui os SNPs que
aparecam em outros perfis comportamentais (Lee et al., 2011; Stranger, Stahl e Raj, 2011;
Wrayet al., 2013; Yang et al., 2011).

De acordo com Stranger, Stahl e Raj (2011), a anélise de associagdo por subgrupos ¢
uma técnica estatistica que permite identificar variantes genéticas associadas a um determinado
fenotipo em subgrupos da populacdo, enquanto a andlise de associacdo condicional ¢ uma

técnica que permite avaliar o efeito de um SNP apds ajuste para outros SNPs.

A amostra entdo foi dividida em subgrupos com base nos perfis comportamentais
verificados através da escala DISC, e a analise feita em cada subgrupo visando a identificacao
de SNPs que estivessem associados a algum perfil comportamental especifico. Posteriormente,
foi realizada a analise de associacdo condicional, para verificar se a associacdo entre o SNP e o
perfil comportamental ainda era significativa apds ter sido ajustado para outros SNPs. Essa
abordagem permite identificar variantes genéticas que estdo especificamente associadas a um
determinado perfil comportamental e excluir aquelas que aparecem em outros perfis. No
entanto, ¢ importante ressaltar que a validade dessa metodologia depende de diversos fatores,
como o tamanho da amostra, a qualidade dos dados genéticos e comportamentais e a escolha
adequada dos SNPs (Lee et al., 2011; Stranger, Stahl ¢ Raj, 2011; Wrayet al., 2013; Yang et al.,
2011).

Conforme destacado por Wrayet al. (2013), essa abordagem pode ajudar a superar os
desafios enfrentados pela pesquisa em psicologia comportamental, que muitas vezes envolve a

andlise de dados complexos e multifatoriais.
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2.2.1 Recrutamento dos participantes e recolhimento de dados

Para recrutamento dos participantes, foi realizado o chamamento virtual. Por meio do
seguinte texto, periodicamente postado nas redes sociais Facebook, Twitter e Instagram, em
grupos e paginas de discussdo sobre estudos genéticos e de ciéncia, direcionando o convite a
pessoas que possuiam interesse em estudos genéticos e comportamentais, ou que possuiam
interesse em analisar seu proprio arquivo genético. Convidou-se pessoas que ja tenham

sequenciado seu material genético a participar da pesquisa:

PESQUISA- AREA DE GENETICA

Vocé ja fez o Mapeamento Genético do seu DNA? Se sim, convido vocé a participar
de uma pesquisa cientifica, na area de genética, que ird compor minha dissertagéo de
mestrado. O objetivo dessa pesquisa é investigar a relacdo entre arquétipos de padrdes
comportamentais humanos normais aos polimorfismos de nucleotideos Unicos do
DNA. E uma pesquisa simples e rapida, que sera de grande beneficio para os estudos
da area da genética e da ciéncia brasileira. Envie um e-mail para (e-mail do
pesquisador) ou WhatsApp para (nimero do pesquisador), ou entdo comente abaixo
que entraremos em contato o quanto antes.

Apos o contato dos voluntarios, foi explicado com maiores detalhes quais 0s objetivos
do trabalho e como deveria ser sua participacdo, explicando que deveriam responder a um
questionario e posteriormente enviar ao pesquisador os dados brutos obtidos em seu estudo de
sequenciamento genético. Tendo o participante aceitado fazer parte da pesquisa, recebeu o link
para responder ao questionario DISC®, oferecido gratuitamente. Ao acessar o link do
questionario, o respondente teve acesso ao Termo de Consentimento Livre e Esclarecido, sendo
novamente esclarecidos os objetivos do trabalho, os termos de sigilo e seguranca de seus dados,
e precisou afirmar estar ciente desses objetivos e autorizar virtualmente sua participacdo antes
de sequer comegar a responder as perguntas. Uma devolutiva sobre o perfil comportamental
resultante desta escala foi fornecida de forma gratuita via digital.

Apdbs responder ao questionario, foi solicitado ao participante que enviasse ao
pesquisador, por e-mail ou WhatsApp, os dados de seu sequenciamento genético. Todos aqueles
que tiveram seu material genético processado pelas principais empresas que atuam no ramo, no
mercado nacional e internacional, recebem um painel resumindo seus dados de ancestralidade,
salde e outros, além dos dados brutos, cujo uso € de direito exclusivo do individuo. Esses dados

brutos foram o material de interesse desta pesquisa.

5 O formulario DISC sera preenchido por meio da Plataforma iPerson® DISC Assessment, disponivel no link:
https://bit.ly/DNADISC.
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Tendo-se recolhido os dados genéticos brutos e as respostas dos questionarios, o
anonimato dos respondentes foi garantido atribuindo-se nimeros aleatorios a cada participante,
com o intuito de identificar as respostas obtidas em ambas as fontes de informagéo sem haver
sua identificacdo nominal no momento das analises. Ao final da pesquisa, os dados coletados
foram arquivados em HD externo que se encontra em local seguro, na empresa DNA SKILLS,
de forma a garantir o sigilo sobre os dados dos participantes, que também receberam uma cépia

individual dos resultados das anélises obtidas sobre o0 seu préprio material genético.

2.2.2 Anélise dos dados

A andlise de mineracdo de dados e processamento da informacdo entre as respostas
DISC e o arquivo genético foi realizada por um minerador de dados, de propriedade da empresa
DNA SKILLS, utilizando a linguagem de programacdo Python. Os dados de fendtipos
fornecidos pela ferramenta DISC foram comparados ao arquivo genético bruto de cada
individuo.

O primeiro passo da analise foi descartar associagdes comuns a todos os seres humanos
e, em seguida, correlacionar os dados entre si na busca de convergéncia de maior acuraria,
sensibilidade e especificidade, utilizando aprendizado de maquina. Foi realizada uma analise
de dados dos quatro fendtipos comportamentais DISC e suas relaces entre si com o arquivo de
sequenciamento genético completo dos individuos. O objetivo foi encontrar padrées de relagdes
entre genes e 0 comportamento humano.

Ao final, foi feita a utilizagdo dos indices poligénicos para inferir um perfil
comportamental normal em uma populacéo capaz de preencher formularios, de acordo com o
universo da pesquisa, para assim aventar a possibilidade, obtendo-se um alto indice de
correlacdo entre o sequenciamento e os fendtipos comportamentais, de utilizar o método no
auxilio as populacbes incapazes de preencher questionarios, a saber: paciente com retardo
mental, com deméncias, analfabetos e criancas e adultos nao alfabetizados, ou aculturados.

Inicialmente, esperou-se encontrar uma associagdo estatisticamente significativa entre
o0s quatro perfis comportamentais — DISC e SNPs que demonstrasse um padrdo para cada perfil.

Foram feitas avaliagbes de perfis psicolégicos normais na escala DISC com
questionarios especificos (Apéndice 1), e selecionamos individuos para cada um dos 4 perfis
comportamentais normais da escala DISC. Para cada um dos 4 perfis comportamentais
principais (Dominantes, Influentes, Estaveis e Conformes), foram relacionados aos SNPs de

cada voluntario.
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Em um primeiro momento, foi realizada a preparacdo dos dados para 0 processo
normalizacdo. Um script em Python passou em cada SNP de cada dado genético bruto, de cada
participante da pesquisa, verificando o percentual. A partir disso, iniciou-se a normalizagdo dos
dados, ou seja, organizou-se os dados brutos de forma a evitar anomalias observadas na
inclusdo, exclusdo e alteracdo dos registros, testando cada SNPs para cada perfil, iniciando o
teste com a hipdtese de busca de SNPs que tivessem 100% de presenca em cada perfil e que
néo existam em outros perfis.

Esses estudos demonstram a utilidade da anélise de associagdo por subgrupos ou analise
de associacdo condicional para identificar variantes genéticas associadas a tragos
comportamentais especificos e destacam a importancia de considerar fatores como o tamanho
da amostra e a qualidade dos dados genéticos e comportamentais na interpretagao dos resultados
obtidos.

A primeira etapa envolveu a aplicacdo de algoritmos de inteligéncia artificial para
identificar padrdes nos dados genéticos brutos do participante e selecionar os SNPs mais
relevantes para o perfil comportamental. Em seguida, foi utilizada a analise de associagdo por
subgrupos ou analise de associagcdo condicional para identificar variantes genéticas associadas
a tragos comportamentais especificos.

Para testar a eficacia da selecao dos SNPs, foi realizada uma abordagem de engenharia
reversa, na qual os SNPs selecionados anteriormente foram usados para prever o perfil

comportamental em um teste cego, obtendo-se um indice de assertividade de 95%.

2.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Considerando que, uma vez identificado um possivel padrdo de incidéncia, 0 método
poderia ser utilizado como um preditor de tendéncia de perfil comportamental, inclusive para
populacbes impossibilitadas de serem submetidas a analise por escala, em especial criancas
iliteratas, adultos e idosos com comprometimento cognitivo, ndo se esperou encontrar um gene
especifico para um comportamento, pois trata-se de um fenétipo complexo, mas sim um padrao
de correlacdo de dados, um indice poligénico.

Na primeira andlise da pesquisa realizada, ndo foi encontrada nenhuma relagdo com
qualquer SNPs, ou seja, a analise demonstrou-se que ndo existe um unico SNP relacionado
exclusivamente a algum tipo comportamental humano, ndo havendo, portanto, a possibilidade
de afirmar a existéncia de um gene determinante para um dado de perfil comportamental normal

humanao.
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Dando sequéncia ao estudo, a preparacdo e teste dos dados foi realizada, tendo sido
possivel reduzir os mais de 650mil SNPs obtidos dentre os dados do mapeamento genético dos
participantes para um numero de 35 SNPs, descartando os SNPs moduladores. Distribuidos
entre todos os perfis, com maior probabilidade no perfil principal e aceitando proporcdes
menores nos demais. Em outras palavras, esses SNPs sao mais prevalentes em um determinado
perfil e pouco prevalentes em outros. Esse processo limpou os SNPs ndo relacionados
diretamente com o fenétipo estudado e selecionou os SNPs mais relacionados com o perfil
comportamental em um total de 35 SNPs.

A partir de entdo, um segundo procedimento foi iniciado, utilizando-se o algoritmo de
classificacdo denominado Naive Bayes, de forma a testar as amostras e confirmar a possivel
existéncia de uma relagdo estatistica.

O algoritmo Naive Bayes se mostra compativel com analise de DNA deste trabalho
porque oferece a probabilidade de ocorréncia do evento dada a classe de entrada, ou seja, prevé
a possibilidade de a entrada servir para classificar todas as classes.

Para efetuar o treinamento do modelo bayesiano, foram utilizados apenas os 35 SNPs
selecionados nas etapas anteriores, pois estes SNPs demonstraram serem mais relevantes para
a classificagdo do perfil comportamental, assim, eliminando muitos ruidos que
impossibilitariam a aplicacdo do modelo.

Para validar o treinamento do modelo bayesiano, foi utilizado o leave-one-out, um tipo
de cross-validation (validacdo cruzada) que funciona muito bem quando se tem um ndmero

limitado de amostras. A figura abaixo mostra o esquema de funcionamento do leave-one-out:

Figura 2: Validacdo cruzada leave-one-out

Test Train on (k - 1) splits

e

k-fold

Fonte: Chaturvedi, 2021.



58

Para construir uma rede Bayesiana, ¢ necessario especificar as variaveis relevantes e
suas interagdes causais em um grafico direcionado aciclico. Em seguida, as probabilidades
condicionais associadas a cada n6 da rede sdo estimadas a partir dos dados disponiveis. Uma
vez que a rede tenha sido treinada, ela pode ser usada para fazer previsdes em novos dados ou
inferir relacdes causais entre as variaveis.

No estudo, uma rede Bayesiana foi usada para modelar as relacdes entre os SNPs
selecionados e os perfis comportamentais dos participantes. O modelo foi entdo treinado usando
dados genéticos e comportamentais dos participantes antes de ser testado usando validagao
cruzada leave-one-out.

A aplicacdo do método leave-one-out consistiu na retirada de uma amostra, aqui
entendido como os dados de um participante entre as 46 que compdem o0 universo da pesquisa,
para entdo ser feito o treinamento do modelo bayesiano com as demais 45.

Este modelo, que foi treinado, é utilizado para classificar a pessoa que foi removida na
fase de treinamento. Em outros termos, esta é a fase de validacdo do modelo, avaliando se o
modelo treinado é capaz de acertar o perfil de uma pessoa por meio de dados que ele ndo teve
acesso anteriormente. Este mesmo processo foi repetido para todos os 45 participantes, assim
como ilustra a Figura 2.

Desta forma, foi possivel encontrar uma taxa de acerto de 87%: das 46 amostras que
foram disponibilizadas ao algoritmo.

O algoritmo foi capaz de descobrir o perfil comportamental de 40 dos participantes,
sendo que, para as pessoas com perfil DOMINANTE (D), o modelo acertou 13 de 15,
resultando em uma taxa de acerto de 87%. Para as pessoas com perfil INFLUENTE (1), o
modelo acertou 7 de 9, resultando em uma taxa de acerto de 78%. Para as pessoas com perfil
ESTAVEL (S), o modelo acertou 10 de 10, resultando em uma taxa de acerto de 100%. Para as
pessoas com perfil CONSCIENTE (C), o modelo acertou 10 de 12, resultando em uma taxa de

acerto de 83%, de acordo com o que pode ser verificado na Tabela 1:

Tabela 1:Resultados DISC x Algoritmo

Perfis Dominante Influente Conforme Estavel
Valor % Valor % Valor % Valor %
DISC 15 33% 9 20% 10 22% 12 26%

Algoritmo 13 28% 7 15% 10 22% 10 22%
Fonte: Elaborado pelo autor com dados da pesquisa, 2023.
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Interessante notar ainda que, se comparado ao resultado obtido pela pesquisa da TTI
Success Insights, no ano de 2018 sobre os Perfis prevalentes na populacéo brasileira, a amostra
retornou um resultado bem diferente. Enquanto na pesquisa de 2018 a amostra revelou a
prevaléncia dos perfis Influente e Estavel, na nossa amostra houve a prevaléncia dos perfis
Dominante e Consciente.

Obviamente o teste DISC, como ja dito anteriormente, trata-se mais de um retrato de
momento do individuo e possui duas varidveis, a0 menos, constantes, que sdo 0 momento de
vida daquele individuo e mais, o proprio ambiente em que se realiza a pesquisa, posto que possa
haver por parte do respondente a necessidade ou vontade se apresentar de uma determinada
maneira que ndo necessariamente corresponderia a verdade.

Outro fato interessante que podemos destacar € que 0s 13% de ndo acertos apresentados
pela verificagdo do algoritmo, centram-se justamente nos Perfis prevalentes da pesquisa,
Dominante e Consciente, em que, excluidos os 6 ndo acertos temos a permanéncia do perfil
Dominante, mas em segundo lugar temos o Consciente na mesma proporcdo do Estavel, de

acordo com o0 que vemos abaixo:

Tabela 2: Resultados Algoritmo, excluindo o ndo-acerto

Perfis Dominante Influente Conforme Estavel

Valor % Valor % Valor % Valor %

Algoritmo 13 33% 7 18% 10 25% 10 25%
Fonte: Elaborado pelo autor com dados da pesquisa, 2023.

Essas informacGes podem querer dizer, numa primeira andlise, de um possivel
enviesamento regional ou social da presente pesquisa, ou seja, 0 modelo de busca voluntéaria e
aleatoria de respondentes pode ter ocasionado o enderecamento dos respondentes para um
grupo de pessoas com a prevaléncia num determinado perfil, o que de certa maneira, nos faz
pensar sobre o perfil social, econdmico e até académico, ndo da populacdo em si, mas dos
respondentes desta pesquisa pelo primeiro crivo de inclusdo, ou seja, ter realizado o
mapeamento genético.

O que suscita de passagem uma outra questao, que é justamente o perfil socioeconémico

daqueles que no Brasil buscam por este servico. De toda sorte, nos é possivel afirmar entéo que,
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para o publico que possui capacidade e interesse em realizar 0 mapeamento genético, o perfil
Dominante € o prevalente.

Este enviesamento da pesquisa, na verdade, ocorrendo pelo fator de inclusdo necessério,
posto ser impossivel realizar o cruzamento ao qual nos propusemos sem gque houvesse antes por
parte dos respondentes a realizacdo do teste genético que em nosso pais, pode acabar ficando
restrito a classes mais altas e de cuja vida profissional, por exemplo, centram-se em areas da
economia liberal, como empresarios, médicos, advogados e etc.

A tabela a seguir demonstra os dados obtidos de forma completa, de acordo com os

perfis comportamentais e 0s 35 SNPs destacados.



Tabela 3: Resultados apresentados pelo algoritmo
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SNP PERFIL | TP® | TN” | FP® | FN® | SPECIFICITY?™X | SENSITIVITY! | ACCURACY?"? Position®® Gene: Consequence
RS2741932:AG D 11 | 26 5 4 83.87 73.33 80.43 chr16:3103405 (GRCh38.p14) none
RS10800816:GT D 11 | 26 5 4 83.87 73.33 80.43 chrl:202156235 (GRCh38.p14) PTPNTY: Intron Variant
RS4998697:CC D 11 | 25 6 4 80.65 73.33 78.26 chr1:70892507 (GRCh38.p14) PTGER3: Intron Variant
RS4075583:AA D 11 | 24 7 4 77.42 73.33 76.09 chr15:63048028 (GRCh38.p14) TPML: Intron Variant
RS9566152:CT D 11 | 27 4 4 87.1 73.33 82.61 chr13:36653090 (GRCh38.p14) none
RS2238625:CT D 11 | 24 7 4 77.42 73.33 76.09 chr19:3104654 (GRCh38.p14) GNAU11: Intron Variant
RS12673339:AG D 11 | 24 7 4 77.42 73.33 76.09 chr7:67738290 (GRCh38.p14) none
RS2028209:GG | 7 30 7 2 81.08 77.78 80.43 chr7:38512436 (GRCh38.p14) AMPH: Intron Variant

RS8327:AG | 7 29 8 2 78.38 77.78 78.26 chrl7:45395141 (GRCh38.p14) ARHGAP27: Non Coding Transcript Variant

RS12447998:AG | 7 30 7 2 81.08 77.78 80.43 chrl6:20414915 (GRCh38.p14) ACSM5: Intron Variant

RS769002:AA | 8 28 9 1 75.68 88.89 78.26 chr20:11091433 (GRCh38.p14) none

RS8060634:TT | 7 28 9 2 75.68 77.78 76.09 chr16:78974884 (GRCh38.p14) WWOX: Intron Variant

RS997353:GG | 7 31 6 2 83.78 77.78 82.61 chrl7:62148091 (GRCh38.p14) none

RS4243823:AA | 7 30 7 2 81.08 77.78 80.43 chr1:7028795 (GRCh38.p14) CAMTAL: Intron Variant
RS16848205:AG | 7 31 6 2 83.78 77.78 82.61 chr2:139591231 (GRCh38.p14) none

RS834787:TT | 8 29 8 1 78.38 88.89 80.43 chr7:136176556 (GRCh38.p14) LOC105375523: Intron Variant
RS4884905:CC | 7 29 8 2 78.38 77.78 78.26 chr13:70807361 (GRCh38.p14) LOC105370255: Intron Variant

True positivo, ou verdadeiro positivo
"True negative, ou verdadeiro negativo
8False positive, ou falso positivo
%False negative, ou falso negativo
OSPECIFICITY: especificidade -> TN / (TN + FP)

HSENSITIVITY: sensibilidade -> TP / (TP + FN)

L2ACCURACY: acuracia -> (TP + TN) / (TP + TN + FP + FN)

3posicio

14Gene: consequéncias

Continua
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SNP PERFIL | TP | TN | FPY” | FN*® | SPECIFICITY? | SENSITIVITY? | ACCURACY? Position?? Gene: Consequence?
RS4239230:GG S 8 28 8 2 77.78 80.0 78.26 chr17:27362796 (GRCh38.p14) none
RS725849:CC S 8 30 6 2 83.33 80.0 82.61 chr7:145143631 (GRCh38.p14) none
RS2256906:CT S 9 29 7 1 80.56 90.0 82.61 chr7:54757326 (GRCh38.p14) SEC61G: Intron Variant
RS10125534:GT S 8 29 7 2 80.56 80.0 80.43 chr9:87510214 (GRCh38.p14) DAPKZ1: Intron Variant
RS1884056:AG S 8 30 6 2 83.33 80.0 82.61 chr14:23297382 (GRCh38.p14) PPP1R3E: 3 Prime UTR Variant
RS440781:GG S 8 29 7 2 80.56 80.0 80.43 chr5:41262588 (GRCh38.p14) C6: 2KB Upstream Variant
RS8098287:CT S 8 30 6 2 83.33 80.0 82.61 chr18:76178949 (GRCh38.p14) | LOC124904360: Non Coding Transcript Variant
RS17209637:AG S 8 29 7 2 80.56 80.0 80.43 chr15:79768986 (GRCh38.p14) none
RS4375437:.CT S 8 29 7 2 80.56 80.0 80.43 chr11:4734275 (GRCh38.p14) MMP26: Intron Variant
RS7987675:CC S 9 31 5 1 86.11 90.0 86.96 chr13:92232117 (GRCh38.p14) GPC5: Intron Variant
RS715159:GG S 8 30 6 2 83.33 80.0 82.61 chr19:14928707 (GRCh38.p14) none
RS11890028:TT C 9 28 6 3 82.35 75.0 80.43 chr2:166086767 (GRCh38.p14) SCN1A: Intron Variant
RS969340:TT Cc 9 29 5 3 85.29 75.0 82.61 chr4:54924227 (GRCh38.p14) none
RS577306:CC C 9 29 5 3 85.29 75.0 82.61 chr2:166015395 (GRCh38.p14) SCN1A: Intron Variant
RS6432860:GG o 9 29 5 3 85.29 75.0 82.61 chr2:166041354 (GRCh38.p14) SCN1A: Synonymous Variant
RS2517549:CC C 10 | 28 6 2 82.35 83.33 82.61 chr6:31040821 (GRCh38.p14) none
RS938436:TT C 9 27 7 3 79.41 75.0 78.26 chr12:100951041 (GRCh38.p14) ANO4: Intron Variant
RS8062570:CT C 9 28 6 3 82.35 75.0 80.43 chr16:50822931 (GRCh38.p14) none

Fonte: Elaborado pelo autor com dados da pesquisa, 2023.

5True positivo, ou verdadeiro positivo

6True negative, ou verdadeiro negativo

False positive, ou falso positivo

8False negative, ou falso negativo

SSPECIFICITY: especificidade -> TN / (TN + FP)
2SENSITIVITY: sensibilidade -> TP / (TP + FN)
ZLACCURACY: acuracia -> (TP + TN) / (TP + TN + FP + FN)
22Posicéo

23Gene: consequéncias
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De acordo com o0 que se tem na Tabela 3, podemos identificar os SNPs encontrados,
constando na primeira coluna, enquanto na segunda coluna se encontram os perfis
comportamentais prevalente nos participantes. Da terceira até a oitava coluna estdo as variaveis
estaticas. Na nona coluna esta referenciada a acuracia verificada. A decima coluna mostra a

posicdo do SNP no gene.

2.3.1 Possibilidades Praticas

O intuito primordial de toda pesquisa académica €, por Obvio, a construcdo de
conhecimento. No entanto, esta construcdo do conhecimento cientifico de nada serviria, tanto
ao género humano quanto a propria ciéncia em si, se, 0 pesquisador, frente aos dados obtidos,
ndo se dedicasse, minimamente, a aventar possiveis utilizagdes e implicacdes resultantes de sua
pesquisa ou de seus resultados obtidos (Fourez, 1995).

De maneira objetiva, podemos afirmar que a sociedade modifica a sua prépria realidade
de acordo com 0s novos usos que confere as ferramentas que ja existem, e ainda mais quando
cria meios de realizar antigas tarefas com o desenvolvimento de novas tecnologias. Em outras
palavras, o desenvolvimento de pesquisas genéticas ja é uma realidade para os estudos
cientificos, e frente ao desenvolvimento de novas tecnologias, em especial as de processamento,
armazenamento e cruzamento de dados, oriundos também das Inteligéncias Artificiais, urge a
necessidade fatica, tanto para o universo académico quanto para o desenvolvimento social, da
reflexdo acerca das modificagdes sociais potenciais ou trazidas pelos novos recursos
tecnoldgicos (Sandel, 2018).

Dito isso, a identificacdo de perfis comportamentais através do processamento de dados
genéticos tenderia a gerar, assim como toda modificacao cientifica, um amplo rol de mudancas
sociais, tanto a nivel de interagdes sociais propriamente ditas, quanto nas praticas médicas,
educacionais e no mundo do trabalho.

A guisa de exemplo, para sua utilizacdo possivel nas areas médicas, podemos citar
primeiro o uso em pacientes que, em virtude de doencas degenerativas ou de ndo conhecimento,
estejam impossibilitados de conseguir realizar os testes de personalidade, e em virtude disso, a
depender de seus comportamentos acabam prejudicando o préprio tratamento ou o
acompanhamento deste, mesmo que, novamente a ndo olvidar dos resultados da presente
pesquisa, saibamos que 0 mapeamento genético, mesmo nao sendo uma ferramenta jovem, para
0s padrdes atuais de desenvolvimento tecnoldgico, ainda é provavel que se mantenham

relativamente restritos a certos grupos de pessoas.
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Neste primeiro exemplo, os resultados obtidos poderiam auxiliar os profissionais das
areas meédicas a, levando em consideracdo os resultados acerca do perfil dominante desse
paciente, obtido através de um mecanismo com alta taxa de assertividade, conseguir estipular
um tratamento ou uma sequéncia de abordagem que levasse em conta o perfil dominante
daquele paciente, conseguindo uma real aproximacao de uma aplicacdo médica que pudesse ser
0 mais possivel individualizada (Ford, Schofield e Hope, 2003).

Noutro exemplo, podemos citar como uma possivel utilizacdo a reducéo da cognicéo
médica e até mesmo a reducdo do processo medico/paciente, visto que, de posse das
informacdes sobre a personalidade prevalente de seu paciente, o tempo de cognicdo sobre as
melhores abordagens clinicas e interpessoais poderia ser sensivelmente reduzidos, o que, de
outra forma, alids como hoje ocorre, demandaria anos de pratica médica e de tratamento e
convivéncia com um paciente especifico (Dunloskyet al., 2013; Mourao e Rodrigues, 2011).

Nos dois casos é possivel perceber, ainda que de maneira especulativa, uma possivel
utilizacdo para os resultados obtidos neste primeiro estudo que, de pronto, poderiam gerar
beneficios, tanto imediatos quanto a longo prazo para os tratamentos e processos de
conhecimento, em especial para aqueles pacientes cujas doencgas sejam de ordem psiquica,
neuronal ou decorrentes do avango etéario.

Ainda que se trate neste estudo, de uma amostragem relativamente pequena, em especial
guanto a variabilidade das origens étnicas, culturais e ambientais dos pesquisados, que sequer
era o objetivo inicial, através do teste Bayesiano, com nivel de assertividade alta, é possivel
dizer qual seja o perfil comportamental prevalente nesses individuos, levando em conta apenas
0 pard@metro genético, ndo que os 13% de ndo acerto sejam descartaveis, mas, ha de se concordar
gue uma taxa de 87% de acerto é bem consideravel, ainda mais para um primeiro estudo do
tipo.

E claro que aqui estamos falando de comportamento humano e este é variavel no
transcorrer do tempo e do ambiente em que seja formado, constituido ou modificado, ao que
chamamos de fatores ambientais (Vieira e Oliva, 2017), entretanto, a nivel de um estudo que
visa a medicdo da viabilidade da assertividade da predi¢do genética, podemos constatar que 0s
SNPs encontrados podem ser detectados através do cruzamento genético. A questdo que aqui
se insere, forgosamente, é sobre quem terd acesso a esse tipo de predicao, e ndo se ela sera ou
ndo feita, pois quanto a isso ndo restam davidas.

Outrossim ndo conseguimos afirmar que tais condicdes, ou seja, as caracteristicas DISC

identificadas pelo cruzamento ndo venham a se modificar nos individuos ao longo de suas vidas,
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ou seja, podem ser compreendidas como uma fotografia do momento comportamental do
individuo, mas ndo como um fator determinante.

A partir dessas informacfes, poderiamos aventar a possibilidade de modular os
ambientes sociais em que estes individuos se encontram de forma a potencializar as qualidades
encontradas e minimizar as influéncias negativas para aquele determinado fen6tipo especifico.
O que poderia representar avangos tanto para as especificidades médicas quanto para 0 mundo
do trabalho ou as dindmicas educacionais e de recondicionamento (Fenton e Rosenberg, 2017).

Acerca desses dois pontos, as dinamicas educacionais e as dinamicas de
recondicionamento, estamos a falar especificamente de educacéo de criangas, jovens e adultos
quanto a formalidade propriamente dita da educacdo, em que poderiamos adotar modelos
educacionais mais condizentes com a personalidade do individuo naquele momento ou fase da
vida, mesmo compreendendo que essa mesma personalidade, ou exteriorizacdo da
personalidade, o comportamento, sofrerd modificacGes & medida em que a nogédo e compreenséo
de realidade se amplia (Freire, 1997).

Especificamente sobre o recondicionamento, surge outra possibilidade de uso social
para a ferramenta aqui testada, que é a possibilidade de utilizar deste conhecimento para se criar
mecanismos gue possam atuar no processo de reabsorcdo daqueles individuos, marginalizados
ou ndo, que tenham cometido crimes e se encontram em situagao de cumprimento de penas.

Ainda que esses dois assuntos, em especial o segundo, sobre recuperacdo de pessoas
apenadas, ndo guarde frontalmente uma correlagdo ao estudo aqui realizado, conquanto a
utilizacdo do conhecimento cientifico aqui produzido, condiz totalmente, pois, como ja dito,
cabe ao pesquisador aventar as possibilidades de uso préatico, social, de sua pesquisa, e ainda
mais se considerarmos as bases segundo as quais a amostra se formou, excludente de forma
inexoravel.

Quando pensamos em tecnologias novas, e mais recentemente com o desenvolvimento
aparentemente irrefredvel das Inteligéncias Artificiais (McKinsey Global Institute, 2017), é
natural que pensemos nos amplos problemas que poderdo surgir das modificacdes que estas
novas tecnologias irdo acarretar, como por exemplo as mudangas nas interacoes interpessoais,
ou as mudancgas no mercado de trabalho (Gomes, 2005), mas € importante que tenhamos em
mente que, primeiro, estes questionamentos S0 0S Mesmos que sempre existiram em todas as
épocas em que se desenvolveram novas e disruptivas tecnologias, assim como ocorreu com 0

movimento Ludista durante a Revolucao Industrial (Thompson, 1987).
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E perfeitamente justificavel o fato de novas tecnologias gerarem medo e receio, até
porque, assim como a Revolucéo Industrial trouxe a producédo em larga escala, desde itens como
calcados até os géneros alimenticios, também trouxe os Rifles de repeticdo automatica.

O fato € que toda nova tecnologia, ou melhor, ndo as novas tecnologias, mas 0S usos
que damos as novas tecnologias irdo gerar, de forma simultanea, beneficios e maleficios ao
género humano, quer seja no momento presente de sua utilizagdo, quer seja em momentos
posteriores, no entanto, estes mesmos beneficios e maleficios, embora possam ocorrer de forma
simultdnea um ao outro, de forma alguma séo excludentes um do outro (Malone e Laubacher,
2020).

E aqui cabe ressaltar a possivel problematica de este mecanismo poder ser utilizado, por
exemplo, no mercado de trabalho, quer seja no processo de escolha ou nos processos de
promocdo e alocacgéo de recursos humanos (McKinsey Global Institute, 2017). O primeiro fato
aqui ressaltado é que ferramentas como o DISC, SWOT ou BIGFIVE, ja sdo utilizados a larga
por empresas do mundo todo no momento da contratacdo de pessoal ou de promogé&o e alocagao
dos recursos humanos, e a ferramenta de cruzamento de dados genéticos por meio de algoritmo
para se verificar os padrdes de comportamento e personalidade, permitiria que a predicao fosse
realizada com maior assertividade, ja que eliminaria possiveis manipulacbes por parte do
respondente e até mesmo por parte do pesquisador, mas para isso, precisaria ser 0 mais possivel
geral, ainda que em recorte.

Logo, nem se trata aqui de levantar uma hip6tese de utilizacdo nova, porque de fato
essas andlises ja compbem a dindamica de trabalho, e aqui estariamos apenas transformando uma
realidade que ja existe em algo mais assertivo e rapido.

Esse indice encontrado, entra como um importante componente para o sistema OMICO,
juntamente com a transcriptdmica, protedmica e metaboldmica que buscam abordar a funcéo
de um dado sistema biol6gico em um momento ou ambiente especifico.

Com uso da inteligéncia artificial esses indices aumentam seu poder de predicdo
associando entre si, visando uma andlise mais detalhada e individual de um sistema biol6gico
relacionado a um fen6tipo especifico quase em tempo real.

Obviamente que tais possibilidades, levantam no mundo pratico, uma série de
guestionamentos, em especial quanto ao controle e uso de bancos de dados para definicdo de
precos para, por exemplo, planos de salde, ou ainda para a contratacdo ou nao de determinado
perfil para determinada vaga ou empresa (Crosbie, 2001).

Através da associacdo dos dados com os SNPs é possivel fazer inferéncias com forte

associacdo estatistica entre um perfil comportamental e um indice poligénico, como a
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probabilidade de essa pessoa se enquadrar em algum comportamento do DISC. Todavia é
fundamental ressaltar que essas inferéncias quanto ao comportamento, tratam-se mais de um
fator probabilistico do que de uma determinagdo, visto que nem mesmo a genética, enquanto
campo de estudo, pode ser caracterizada como sendo determinista em seus resultados, de outra
forma cairiamos nos mesmos erros do passado que nos conduziram a experimentos, afirmacdes
e construcdes doutrinarias absurdas, como a eugenia ou a atavica de Cesare Lombroso.

Ao tratarmos entdo de comportamento humano, ainda que possamos estabelecer fortes
associagdes probabilisticas por meio do cruzamento de dados genéticos, é preciso ainda levar
em conta os fatores ambientais, para se construir um rol de a¢cdes que possam maximizar, por
exemplo, aprendizados e conhecimentos através da predominéncia verificada de um dos
comportamentos descritos na Tabela DISC na personalidade de uma pessoa naquele momento
e situacdo especifica (Vieira e Oliva, 2017).

Como qualquer Inteligéncia Acrtificial, ao menos até o presente momento, trata-se de
uma ferramenta que, por si mesma, sé produzird como resultado aquilo para que tenha sido
programada ou ‘educada’ para produzir.

No caso da medicina, permite estudar melhor a funcéo biolédgica, o desenvolvimento de
doencas e 0 monitoramento da resposta ao tratamento assim como também melhorar a
prevencdo e principalmente a predicdo de doencas e elaboragéo de tratamentos personalizados
(Fan et al., 2019).

A individualizagdo das ciéncias médicas € um sonho que a humanidade busca desde
sempre, porque sempre soubemos, e alias este saber & justamente 0 que nos permitiu
desenvolver os métodos cientificos, que cada corpo, cada biologia possui suas préprias
caracteristicas — sem este conhecimento, por exemplo, jamais alcancariamos o aprendizado
que hoje temos acerca de doencas com predisposi¢oes genéticas ou étnicas (Lima, 2010).

N&o cabe a ciéncia ser ideoldgica, por sua propria natureza, nem para um espectro
politico, quer seja ele qual for, e nem para outro, quer seja ele qual for, este foi o erro
fundamental que paralisou o estudo genético no inicio dos anos 1900, associa-lo a uma resposta
pré-concebida e embasada por motivacdes politicas e ideoldgicas (VanBurenet al., 2018).

Se por um lado, podemos conjeturar um futuro em que seres humanos possam ser
escolhidos segundo seus dados genéticos para esta ou aquela fun¢do, ou mesmo que sua vida
possa ser quantificada — com maior precisdo, posto que quantificar a vida humana segundo
seus habitos e pre-disposicdes genéticas ja é o que ocorre nos casos de empresas de seguro de

vida e de planos de saude —, por outro, podemos oferecer justamente a essas pessoas uma
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maior qualidade de vida e principalmente, com o oferecimento de tratamentos precoces, impedir
o desenvolvimento desta ou daquela patologia.

H& tempos a medicina trabalha no tratamento dos sintomas das doengas, e SO
recentemente atua, ou melhor, passou a buscar atuar na prevencéo dessas mesmas doengas. As
inovacdes tecnoldgicas da biotecnologia nos permitem trabalhar na predicéo da doenca, ou seja,
ter a possibilidade de interferir diretamente no ambiente do individuo antes mesmo que 0s
primeiros sinais patol6gicos comecem a aparecer (Lima, 2010).

Essas informacfes permitem ao médico trabalhar na predicdo de doencas, melhorar
acOes de prevencao, personalizar abordagens terapéuticas e passar a incluir o préprio individuo
em seu processo de ‘cura antecipada’, porque ele tomaré ciéncia da doenga antes mesmo que
ela possa aparecer.

O estudo dos indices poligénicos coloca em discussao também a medicina baseada em
evidéncia e a medicina personalizada, ndo como abordagens excludentes ou antagdnicas e sim
como abordagens cada vez mais complementares e integradas. As abordagens de medicina
baseada em evidéncias permitem fazer triagens de individuos com maior risco de
desenvolvimento de uma doengca com maior precisdo e orientar medidas para o tratamento
preventivo.

Assim como revelaram os estudos dirigidos por Humphries et al. (2015), que afirmam
que um individuo, sabendo dos seus riscos genéticos aumenta em 20% a sua participacdo e
aderéncia as mudancas de estilo de vida propostas. Os indices poligénicos relacionados ao perfil
comportamental normal de seres humanos, permite trabalhar com abordagens terapéuticas
personalizadas ao padrdo comportamental que se tem maior predicao.

Os indices poligénicos, ndo necessariamente precisam ter uma relacdo de plausibilidade
bioldgica no primeiro momento, e sim uma forte correlacdo estatistica. Alguns polimorfirmos
ainda ndo tem uma correlacdo biologica clara, e 0 uso da relacéo estatistica, ampliada pelos
processos de machine learning e Inteligéncias Artificiais, permitem o uso do indice para rastreio
e predicao para um fendtipo especifico.

Além disso, os genes alocados no indice podem direcionar futuras pesquisas para
observar possiveis mecanismos associados, tal como o processo de “engenharia reversa”, entdo

um dado ndo inutiliza o outro, mas se complementam.
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2.3 CONCLUSAO

Com o aprendizado de maquina, considerando o treinamento do algoritmo no modelo
bayesiano realizado utilizando-se os dados genéticos e de perfil comportamental dos 46
voluntarios participantes, 30 homens e 16 mulheres, com idades entre 72 e 18 anos e média de
42 anos, e posteriormente testado através da aplicacdo do método leave-one-out de cross-
validation (validagéo cruzada), detectou-se que o algoritmo genético obtido possui acurécia de
87% podendo ser utilizado como medidor de acuracia da ferramenta DISC, assim como ser
utilizado como base computacional para imputacdo genética com outras escalas psicométricas.

Os indices poligénicos estdo sendo cada vez mais essenciais, tanto para a medicina
baseada em evidéncia quanto para a medicina individualizada. Eles permitem fazer predicdes
populacionais de riscos e desenvolver estratégias de intervencdes cada vez mais precoces. Na
medicina individualizada, os indices poligénicos podem permitir a elaboracdo de abordagens
mais personalizadas, melhorando a resposta clinica e reduzindo potenciais efeitos colaterais.

A realizacdo da pesquisa, no campo da genética e no campo do comportamento humano,
pode orientar trabalhos futuros em relagdo a engenharia reversa, ao verificar que, ao invés de
haver um gene que seja determinante para a deteccdo ou prevaléncia de um comportamento
disposto na Tabela DISC, a maioria dos fendtipos possui a participa¢do de varios genes, ndo
detectando a prevaléncia de um ou outro gene, mas sim de associacdo de varios genes na
formulacdo de perfis fendtipos complexos que puderam ser inferidos.

Os indices poligénicos entram como uma variavel estatistica para se pontuar tendencias
e probabilidades de comportamento, cujo conhecimento ou deteccdo podem auxiliar na
construcao de perfis comportamentais de um dado momento e condicdo especifica do sujeito
em analise.

Ao utilizarmos a Tabela DISC conseguimos alcancar indices poligénicos associados a
qualquer fenotipo complexo, ndo necessariamente tendo uma plausabilidade bioldgica
relacionada.

Isso nos permite identificar genes para que possam ser, no futuro, mais bem estudados,
pois, se ha uma forte relacdo estatista é possivel conjeturar o estudo daqueles genes; e, tendo
essa associacao, pode-se trabalhar com o aperfeicoamento das escalas, a partir do momento em
que se encontra uma forte associacdo entre um fenotipo complexo e entre algo estrutural

genético do proprio corpo humano, com o tempo e com 0 aumento de estudos e de participantes.
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Conjecturando acerca dos usos e utilizagbes dos indices poligénicos associados
podemos, no futuro proximo, avaliar pessoas incapacitadas para se realizar inferéncias de seu
perfil comportamental, o que pode impactar diretamente nos cuidados aplicados a esta pessoa.
Bem como auxiliara as equipes médicas na montagem de estratégias de abordagens mais
assertivas acerca do paciente, reduzindo a curva de aprendizado do médico no momento do
diagnostico.

Os resultados ndo demonstraram haver relagdo dos SNPs com nenhum tipo de condicdo
croénica. Nao encontrando correlacéo entre genes especificos e perfis comportamentais, mas sim
de varios conjuntos de genes.

Foi possivel encontrar uma taxa de 87% de acuracia entre o universo da pesquisa e 0s
perfis da Escala DISC, com o algoritmo sendo capaz de descobrir o perfil comportamental de
40 dos 46 participantes, demonstrando mais assertividade quanto ao Perfil tido como
ESTAVEL, onde acertou 10 de 10 participantes e demonstrando menor assertividade no Perfil
tido como influente, onde acertou 7 de 9 participantes.

Notadamente constatou-se que a presente pesquisa sofre um enviesamento decorrente
dela mesma, ou seja, a0 mesmo tempo em que Se precisava basear o estudo em um grupo de
respondentes que tivesse feito a priori 0 mapeamento genético, de forma paradoxal, a pesquisa
pode ter se centrando em um determinado grupo social que, ou ndo exemplifica as reais
condicdes da populacéo brasileira em recorte, ou ainda que diga mais sobre 0 grupo pesquisado
do que sobre a populacéo brasileira como um todo.

Ao ser iniciada esta pesquisa, objetivou-se tdo somente o uso da ciéncia e da linguagem
computacional como possiveis mecanismos de averiguacdo quanto a disposicao
comportamental verificavel através do estudo genético. Para tanto foi realizado a comparacéo
dos resultados obtidos pela aplicacédo da ferramenta DISC ao encontrado no mapeamento
genetico dos 35 SNPs selecionados dos 46 respondentes voluntarios.

Ocorre que, quando da leitura dos dados obtidos pelo cruzamento, saltou aos olhos que
a presente pesquisa, eivada pela dificuldade de validar a si mesma, dada a auséncia de pesquisas
similares, e apesar de ter conseguido validar a utilizacdo do algoritmo com 87% de acerto em
relacdo aos SNPs, esta se mostra insuficiente para validar a problematica a que se propunha
originalmente, que é justamente servir de ponte para possiveis pesquisas realizadas na
identificacdo e tratamento de doencas e transtornos que impossibilitem os individuos a ter
conhecimento sobre si mesmos e sobre seus possiveis pontos de atengéo e de forca.

De outra sorte, ndo era possivel, dai o carater paradoxal, realizar a pesquisa em grupo

maior de individuos, que levasse em consideracdo fatores como os de renda e posicao social, 0
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que certamente teria enriquecido a presente pesquisa, mas que, no entanto, a tornaria também
inviavelmente dispendiosa a nivel financeiro, posto ser exigivel, na verdade indispensavel, que
os respondentes tenham feito o teste genético, que ainda é extremamente caro para os padrdes
financeiros da maior parte de nossa populagéo.

A guisa de primeiro passo entdo, podemos dizer que o proprio enviesamento da presente
pesquisa se configura como sendo um resultado da propria pesquisa, posto, primeiro, a
impossibilidade de a realizar de forma mais generalista e segundo, o nivel de acerto obtido,
mesmo em uma amostra limitada por si mesma, ou melhor, pelas condi¢des faticas do cenéario
social brasileiro e as maneiras que as novas tecnologias ou desenvolvimentos tecnoldgicos de
praticas antigas, como a medicina, deverdo ser implementadas, ndo apenas para aqueles que
possam pagar por elas, mas para o beneficio de toda a coletividade, tal qual restou demonstrado
pela propria limitagdo de alcance da presente pesquisa, oportunamente passando a figurar ela

mesma, a limitacdo ou enviesamento, como um dos resultado dela prépria.
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3 CONCLUSAO

A Evolucdo humana é pautada antes de qualquer coisa pelo desenvolvimento dos meios
tecnoldgicos com que pode modificar o mundo natural & sua volta e principalmente através do
amplo rol de abstracdo, validacéo e interpretacdo que confere, tanto as ferramentas criadas e
desenvolvidas quanto aos usos a elas empregadas e, num caminho de volta, as implicacdes,
resultantes e consequéncias sociais resultantes dessas mesmas tecnologias e processos de
cognicdo simbolica.

Sendo essencialmente um animal social, 0 ser humano pauta suas civiliza¢6es segundo
a capacidade de os individuos conviverem em sociedade e de transmitir o conhecimento as
novas geracgoes.

Dessa maneira, a ciéncia cumpre a funcdo precipua de, além de ampliar os
conhecimentos humanos acerca do universo que o cerca, também compreender as modificacdes
sociais advindas dos novos meios de interagdo, comunicagdo e compreensdo da realidade.

Os estudos que compreendem a genética comportamental visam compreender de que
maneira as caracteristicas herdadas, ou seja, que podem ser diferentes segundo 0 meio ambiente
em que vive uma dada comunidade, influencia no comportamento humano e na capacidade de
os individuos lidarem com suas emocOes e eventualmente atingirem seu pleno potencial
genetico.

Neste estudo o aprendizado de maquina, considerando o treinamento do algoritmo no
modelo bayesiano, realizado utilizando-se os dados genéticos e de perfil comportamental, o
algoritmo genético obtido possui acuracia de 87%, podendo ser utilizado como medidor de
acuricia da ferramenta DISC, assim como ser utilizado como base computacional
paraimputacao genética com outras escalas psicometricas.

Quanto mais estudamos as diversidades fenotipicas e genéticas mais interesse e dados
geramos para o estudo de abordagens mais individualistas, personalizadas e preditivas, em
especial das areas médicas.

A biotecnologia, como ferramenta de ponta do conhecimento humano na atualidade,
esta permitindo trabalhar ao mesmo tempo com genética, algoritmos, inteligéncia artificial,
redes neurais e cérebro humano na elaboracgéo de indices poligénicos.

Assim como todas as mudancas sociais advindas do génio humano, ou seja, as
tecnologias que desenvolvemos e que possuem o conddo de modificar a maneira pela qual nos
relacionamos e pela qual compreendemos e validamos o0 mundo a nossa volta, também as

Inteligéncias Artificiais precisam passar, quanto a sua utilizacao, pelos aspectos éticos e morais,
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do exercicio das profissdes médicas até os critérios constitucionais e universais dos Direitos
Humanos.

Ainda, os estudos nesta area do conhecimento assumem cada vez maior importancia,
ndo apenas para maior compreensao acerca de nossa propria espécie, mas também para criacdo
de politicas e ferramentas que possam proporcionar maior qualidade de vida para os individuos
e ainda promover maiores avancos nas areas de educacdo e aprendizado, fundamental para a
convivéncia estabelecida atualmente pelo avango das novas tecnologias e o acimulo de
conhecimentos de nossa civilizacao.

E neste sentido, a crescente insercdo das Inteligéncias Artificiais e a logica algoritmica
de processamentos de dados, ndo é outra coisa que apenas mais um capitulo no desvelar do
conhecimento humano e nos processos de acumulo e ampliagédo dos conhecimentos herdados

das geracOes anteriores.
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APENDICE I

TERMO DE CONSENTIMENTO LIVRE E ESCLARECIDO
Pesquisador responsavel: Prof. Dr. llton Santos Da Silva.
Académico: Hudson Mourdo Mesquita.
Este é um convite para participar voluntariamente do presente estudo “CORRELACAO DOS
PERFIS COMPORTAMENTAIS HUMANOS NORMAIS ENCONTRADOS ATRAVES
DA ESCALA DISC COM POLIMORFISMOS DE NUCLEOTIDEO UNICOS”, como
pré-requisito a obtencdo do titulo de Mestre de Hudson Mourdo Mesquita, na Universidade
Positivo, localiza & Rua Pedro Viriato Parigot de Souza, 5.300 — Campo Comprido — Curitiba-
PR — CEP 81280-330.
Por favor, leia com atencédo as informagdes abaixo antes de consentir ou ndo sua participacao
no estudo. Qualquer davida sobre o estudo ou sobre este documento, pergunte diretamente ao
pesquisador com quem vocé esta conversando neste momento ou entre em contato através dos
seguintes  canais:  telefone ou  WhatsApp: 061  99222-4807 /  e-mail:

hudsonmesquita@hotmail.com.

LOCAL DO ESTUDO
O estudo sera realizado totalmente online, através de e-mail ou Whatsapp, e também através de

questionario online elaborado na plataforma Google Forms.

OBJETIVO DO ESTUDO

Esta é uma pesquisa cientifica, na area de genética, que visa investigar a relacdo entre arquétipos
de padrdes comportamentais humanos normais aos polimorfismos de nucleotideos unicos do
DNA, realizada de forma a compor uma dissertacdo de mestrado.

Com os dados disponibilizados voluntariamente por vocé, somado as respostas do Teste de
Personalidade DISC abaixo, sera possivel verificar se existe algum tipo de correlacdo entre

indices poligénicos com o perfil comportamental humano.

PROCEDIMENTOS

A pesquisa serd realizada através da participacéo de respondentes voluntarios, sem restri¢do de
Sexo ou género, porem devem possuir acima de 18 anos de idade e serem habitantes no territorio
brasileiro. Por se tratar de uma pesquisa com questionario, 0s participantes devem ser capazes

de ler e responder as perguntas em portugués do formulario DISC.
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Os participantes da pesquisa precisam ter realizado o estudo do sequenciamento de seu material
genético e tenham interesse em disponibilizar tal estudo para a pesquisa, de forma andnima e
cuja analise seré realizada apenas pelos pesquisadores responsaveis.

Os respondentes serdo beneficiados com a pesquisa de forma indireta. Por meio da presente
pesquisa, seréd possivel contribuir com estudos no campo da genética e com o avango da ciéncia
em geral. O estudo orienta-se na possibilidade da criacdo de um algoritmo genético com forte

correlacdo estatistica entre comportamento normal humano e indices poligénicos.

RISCOS

O risco inerente a este projeto esta relacionado a seguranca dos dados. Para evitar que ocorra
qualquer tipo de quebra de sigilo, apenas o pesquisador responsavel terd acesso aos dados
disponibilizados, que serdo utilizados apenas para essa pesquisa, ndo sendo transferidos ou
transmitidos a terceiros, assim como o compromisso de sigilo e seguranca de seus dados,
salvaguardando seus direitos para uso exclusivo para a pesquisa proposta. O anonimato do

respondente é garantido.

BENEFICIOS

Por meio da presente pesquisa, sera possivel contribuir com estudos no campo da genética e
com o avango da ciéncia em geral. O estudo orienta-se na possibilidade da criacdo de um
algoritmo genético com forte correlagdo estatistica entre comportamento normal humano e

indices poligénicos. Os beneficios obtidos, com relacdo aos participantes, serdo indiretos.

DESPESAS/RESSARCIMENTO DE DESPESAS DO VOLUNTARIO
Todos os sujeitos envolvidos nesta pesquisa sao isentos de custos e ressarcimentos.

PARTICIPACAO VOLUNTARIA
A sua participacao neste estudo € voluntéria e tem plena e total liberdade para desistir a qualquer

momento, sem que isso acarrete em qualquer prejuizo para voce.

GARANTIA DE SIGILO E PRIVACIDADE

As informacGes relacionadas ao estudo séo confidenciais e qualquer informacéo divulgada em
relatorio ou publicacdo sera feita sob forma codificada, para que seu sigilo seja mantido. Os
pesquisadores garantem que seu nome nao sera divulgado sob hipotese alguma. Se imagens

forem realizadas, a imagem sera preservada de forma que seu rosto ndo seja exposto, seja por
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imagem fotogréafica ou filmagem, as quais serdo utilizadas apenas para fins da presente
pesquisa, ficando claro que apos o uso ndo poderdo ser reproduzidas, sendo assim, descartadas

apos 5 anos.

ESCLARECIMENTO DE DUVIDAS
Vocé pode e deve fazer todas as perguntas que julgar necessarias antes e durante sua

participacdo no estudo.

DECLARACAO DE CONSENTIMENTO DO RESPONDENTE

Diante do exposto acima, eu, , declaro que

li/ouvi e discuti com os pesquisadores responsaveis pelo presente estudo os detalhes descritos
neste documento e fui esclarecida sobre os objetivos, procedimentos e beneficios do presente
estudo. Participo de livre e espontanea vontade do estudo em questdo, tanto nos grupos
experimentais quanto no grupo controle. Foi-me assegurado o direito de abandonar o estudo a
qualquer momento, se eu assim o desejar. Declaro também ndo possuir nenhum grau de
dependéncia profissional ou educacional com os pesquisadores envolvidos neste projeto (ou
seja, 0s pesquisadores deste projeto ndo podem me prejudicar de modo algum no trabalho ou
nos estudos), ndo me sentindo pressionado de nenhum modo a participar desta pesquisa. Eu
entendi a informacdo apresentada neste termo de consentimento e assinarei duas vias e receberei
uma via assinada e datada deste documento de consentimento informado. Autorizo também o

uso das imagens para analise.

Em caso de davidas poderei chamar os responsaveis por tal estudo:

Hudson Mourao Mesquita / hudsonmesquita@hotmail.com / 061 99222-4807; Prof. Dr. llton
Santos Da Silva / ilton.silva@up.edu.br / 041 99925-5601, ou 0 Comité de Etica em Pesquisa
da Universidade Positivo, 2° andar biblioteca situado a Rua Pedro Viriato Parigot de Souza,
5.300, Campo Comprido, Curitiba-PR no telefone (41)3317-3260 email: cep@up.edu.br.
Comissé&o Nacional de Etica em Pesquisa— CONEP SEPN 510 Norte, Bloco A, 3° Andar
Edificio ExX-INAN - Unidade Il - Ministério da Saide CEP: 70750- 521 - Brasilia-DF
Contatos Conep: email: conep.cep@saude.gov.br; Telefone: (61) 3315-5878 Telefax: (61)
3315-5879.



Curitiba, de

Hudson Mourao Mesquita
Pesquisador
CRM-DF: 13.575

Prof. Dr. llton Santos Da Silva
Pesquisador e Orientador
RG: 4.154.599-0

Profa. Dra. Marcia Regina Pincerati
Pesquisadora e Co-orientadora
RG: 50.096.125-6

de 2022.
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APENDICE 11
Estudo no campo da genética
(TCLE)

Caro respondente,

Esta é uma pesquisa cientifica, na area de genética, que visa investigar a relacdo entre
arquétipos de padrGes comportamentais humanos normais aos polimorfismos de
nucleotideos Unicos do DNA, realizada de forma a compor uma dissertacdo de mestrado.
Com os dados disponibilizados voluntariamente por vocé, somado as respostas do Teste
de Personalidade DISC abaixo, seré possivel verificar se existe algum tipo de correla¢éo
entre indices poligénicos com o perfil comportamental humano.

Sua participacdo é de grande importancia, pois através dela poderemos contribuir com
estudos no campo da genética e com o0 avancgo da ciéncia em geral.

Os dados obtidos através do questionario abaixo, assim como as informagdes genéticas
disponibilizadas, serdo utilizadas apenas pelos pesquisadores e apenas para a presente
pesquisa, dessa forma garantindo a seguranca e a confiabilidade dos dados. Apo6s o
término do estudo, as informagdes serdo arquivados na secretaria do programa de
Mestrado e Doutorado da Universidade Positivo.

Os dados pessoais disponibilizados que tenham relacdo com a identificacdo dos
respondentes servirdo apenas para diferenciacdo entre os participantes da pesquisa
durante a analise dos dados, ndo sendo divulgados para outrem ou publicadas em algum
meio de comunicacdo. Nenhum participante tera sua identidade revelada em nenhum
momento do trabalho, e assim que todos os dados forem recolhidos, a cada participante
sera atribuido um numero de identificacdo aleatério, de forma a preservar a identidade
dos respondentes durante as analises.

Em caso de necessidade de apoio, basta contatar o pesquisador. Vocé pode desistir de sua
participacdo a qualquer momento.

O questionario possui perguntas curtas e simples, e ao final serdo feitas algumas perguntas
complementares.

Leve o tempo que precisar para responder e o faca com sinceridade. VVocé deve marcar
apenas uma resposta em cada pergunta.

Obrigado pela participacdo. Uma copia da pesquisa, apds finalizada, lhe sera
encaminhada.

Hudson Mourdo Mesquita / hudsonmesquita@hotmail.com / 061 99222-4807

Ilton Santos Da Silva / ilton.silva@up.edu.br / 041 99925-5601

Qual seu e-mail ou numero de telefone?

E necessario que vocé escreva aqui o e-mail ou namero de telefone através do qual esta
em contato com o pesquisador, de forma a permitir que ele consiga identificar os dados
enviados sobre 0 sequenciamento geneético e as suas respostas. Lembrando que esses sdo
dados sigilosos e que de forma alguma serdo divulgados.

(resposta aberta)

Vocé deseja participar dessa pesquisa?
(') Aceito seguir com a pesquisa e declaro ciéncia do exposto no texto acima.
() Prefiro ndo participar da pesquisa



Teste de personalidade DISC

1 Escolha a palavra que melhor Ihe define:
Atencioso

Competitivo

Controlado

Convincente

2 Escolha a palavra que melhor Ihe define:
Inflexivel

Triste

Agressivo

Metido

3 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Mediador
Detalhista
Animado
Autoconfiante

4 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Teimoso
Dominador
Egoista
Retraido

5 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Independente
Idealista
Amigavel
Servidor

6 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Audacioso
Minucioso
Diplomatico
Descontraido

7 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Tranquilo
Sociavel
Energético
Metodico

8 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Inflexivel
Relutante
Repetitivel
Ressentido
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9 Escolha a palavra que melhor Ihe define:
Exato

Espirituoso

Satisfeito

Autossuficiente

10 Escolha a palavra que melhor Ihe define:
Organizado

Seguro

Timido

Espontaneo

11 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Preciso
Comunicativo
Acolhedor
Destemido

12 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Franco
Ordeiro
Otimista
Calmo

13 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Incerto
Preocupado
Discutidor
Desorganizado

14 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Indelicado
Inflexivel
Tagarela
Timido

15 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Planejador
Paciente
Generoso
Positivo

16 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Indeciso
Inoportuno
Impaciente
Inseguro
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17 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Chateado
Mandéo
Confuso
Desorganizado

18 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Habilidoso
Carismatico
Reservado
Respeitoso

19 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Brincalhdo
Sereno

Persistente
Persuasivo

20 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Lento
Convencido
Desobediente
Cético

21 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Inconstante
Desligado
Intolerante
Introvertido

22 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Indisciplinado
Rancoroso
Insensivel
Desinteressado

23 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Complacente
Manipulador
Resmungéo

Desordenado

24 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Tranquilo
Decidido
Entusiasmado
Exigente
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25 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Vigoroso
Engracado
Amigavel
Disciplinado

26 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Frio
Impopular
Imprevisivel
Desligado

27 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Orgulhoso
Simples
Permissivo
Cauteloso

28 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Obediente
Alegre
Confiante
Estavel

29 Escolha a palavra que melhor lhe define:

Complicado
Esquecido
Agressivo
Moroso

30 Escolha a palavra que melhor Ihe define:

Submisso
Negativo
Ingénuo
Ousado

Dados demogréficos

Idade

18 a 25 anos

26 a 35 anos

36 a 45 anos

46 a 55 anos
Acima de 56 anos

Renda

Até trés salarios minimos

Até seis salarios minimos

Até dez salarios minimos

Até quinze sal&rios minimos
Mais de quinze salarios minimos

93



94

Escolaridade

Ensino fundamental completo
Ensino médio incompleto
Ensino médio completo
Ensino superior incompleto
Ensino superior completo
Mestrado

Doutorado

Pés-doutorado

Etnicamente, vocé se define como:
Caucasiano / Branco

Preto

Pardo

Indigena

Amarelo

Outros

Sexo biologico
Feminino

Masculino

Intersexo

Prefiro ndo responder

Género
Feminino
Masculino
Transexual
Outros

Qual sua orientacdo sexual?
Heterossexual

Homossexual

QOutros

Quando vocé realizou o teste genético?
(resposta aberta)

Vocé, apos receber os resultados do teste genético, notou alguma mudanca em seu
comportamento? Quais?
(resposta aberta)
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APENDICE Il
TERMO DE CONFIDENCIALIDADE E SIGILO

CORRELAGCAO DOS PERFIS COMPORTAMENTAIS HUMANOS NORMAIS
DA ESCALA DISC COM POLIMORFISMOS DE NUCLEOTIDEO UNICOS

Pesquisadores responsaveis: Hudson Mourdo Mesquitae Prof. Dr.llton Santos da Silva.

A pesquisa intitulada, sob a responsabilidade técnica dos pesquisadores Hudson
Mourdo Mesquita e Prof. Dr. llton Santos da Silva, realizada como proposta de trabalho
de concluséo de curso de Mestradoda Universidade Positivo de Curitiba, tem por objetivo
investigar a relacdo entre arquétipos de padrdes comportamentais humanos normais aos
polimorfismos de nucleotideos Gnicos do DNA. Espera-se que os resultados possam
contribuir para a analise da possivel existéncia de uma correlacdo entre indices
poligénicos com o perfil comportamental humano normal, avaliado por meio da escala
DISC.

Os pesquisadores do presente projeto se comprometem a preservar a privacidade
e 0 anonimato dos participantes, cujos dados seréo coletados com base na Resolucdo
466/12 e 510/16 e da Lei Geral de Prote¢édo de Dados (LGPD).

As coletas serdo realizadas de forma virtual, com o chamamento virtual dos

respondentes, que fardo parte da pesquisa de forma voluntéria.

Todavia, os pesquisadores irdo manter-se a disposicdo para eventuais davidas,
esclarecimentos e acolhimento. Os contatos serdo disponibilizados em caso de qualquer
necessidade. Reiteramos que todos os dados coletados serdo tratados de maneira sigilosa
e que as informacdes serdo utilizadas Unica e exclusivamente para execucdo do presente

projeto, dessa forma garantindo a seguranca e a confiabilidade dos dados.

As informagOes somente poderdo ser divulgadas preservando o anonimato dos
participantes, e serdo mantidas em poder do responsavel pela pesquisa. Somente 0s

pesquisadores terdo acesso as informagdes coletadas, que serdo publicadas por meio de
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cddigos, sendo essas desconsideradas e destruidas apds a pesquisa estar finalizada. Esse

presente termo sera anexado aos documentos do projeto.

07, de junho de 2022.

Hudson Mouréo Mesquita
Pesquisador
CRM-DF: 13.575

Prof. Dr. llton Santos Da Silva
Pesquisador e Orientador
RG: 4.154.599-0

Profa. Dra. Mércia Regina Pincerati
Pesquisadora e Co-orientadora
RG: 50.096.125-6
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ANEXO |
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(JINEUMETH, 2022)
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TABLEOFCONTENTS

° Audience p.1

o ImpactFactor p.1

° AbstractingandIndexing p.1

° EditorialBoard p.2

° GuideforAuthors p.4
DESCRIPTION

TheJournalofNeuroscienceMethodspublishespapersthatdescribenewmethodsthatarespecifica
Ilyfor neuroscience research conducted in invertebrates, vertebrates or in man. Major
methodologicalimprovementsorimportantrefinementsofestablishedneurosciencemethodsare
alsoconsideredforpublication. TheJournal'sScopeincludesallaspectsofcontemporaryneuroscie
nceresearch,including anatomical, behavioural, biochemical, cellular, computational,
molecular, invasive and non-
invasiveimaging,optogenetic,andphysiologicalresearchinvestigations.

The Journal no longer publishes papers that exclusively deal with research on skin, muscle
(andmusclefunction,evokedmuscleactivity, EMG,motorevokedpotentials,kinematics,motorle
arning,rehabilitation)andeye(retina,EOG,hand-eyeco-
ordination).Analyticalandbindingmethodsforneuroactivedrugs/neurotransmitters/otherendo
genousnervoussystemsubstances,aswellas manuscripts that deal with language, toxicology,
clinical trials and case reports are also
notconsideredforpublication.Finally,manuscriptsdealingexclusivelywithnewalgorithms/soft
waresarenotconsideredforpublicationinthisJournal.Finally,manuscriptsdealingexclusivelywi
thnewtools/softwarewithnoscientific/researchcomponentarenotconsideredforpublicationinth
isJournal.
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GUIDEFORAUTHORS

Wenowdifferentiatebetweentherequirementsfornewandrevisedsubmissions.Y oumaychooset
osubmityourmanuscriptasasingleWordorPDFfiletobeusedintherefereeingprocess.Onlywhen
your paper is at the revision stage, will you be requested to put your paper in to a 'correct

format'foracceptanceandprovidetheitemsrequiredforthepublicationofyourarticle.
Tofindoutmore,pleasevisitthePreparationsectionbelow.

The Journal of Neuroscience Methods publishes papers that describe new methods for
neuroscienceresearch conducted in invertebrates or vertebrate model species, or in man.
Major

methodologicalimprovementsorimportantrefinementsofestablishedneurosciencemethodsare
alsoconsideredforpublication. TheJournal'sScopeincludesallaspectsofcontemporaryneuroscie
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nceresearch,including anatomical, behavioural, biochemical, cellular, computational,
molecular, invasive and non-
invasiveimaging,optogenetic,andphysiologicalresearchinvestigations.

The Journal no longer publishes papers that exclusively deal with research on skin, muscle
(andmusclefunction,evokedmuscleactivity, EMG, motorevokedpotentials,kinematics,motorle
arning,rehabilitation)andeye(retina, EOG,hand-eyeco-
ordination).Analyticalandbindingmethodsfor  neuroactive drugs/neurotransmitters/other
endogenous nervous system substances, as well
asmanuscriptsthatdealwithlanguage,toxicology,clinicaltrialsandcasereportsarealsonotconside
red for publication. Finally, manuscripts dealing exclusively with new tools / software with
no scientific /researchcomponentarenotconsideredforpublicationinthisJournal.

Articletypes
JournalofNeuroscienceMethodspublishespapersdealingwithnewmethodsorsignificantdevelo
pments of recognised methods, used to investigate the organisation and fine
structure,biochemistry, molecular biology, histo and cytochemistry, physiology, biophysics
and
pharmacologyofreceptors,neurones,synapses,andglialcells;inthenervoussystemofman,verteb
ratesandinvertebrates-
orapplicabletotheclinicalandbehaviouralsciences,tissueculture,neurocommunications,biocy
berneticsorcomputersoftware.

a) Research Articles are considered for publication provided that they describe new methods
orsignificantdevelopmentsofrecognizedmethods.

b) ShortCommunicationsareshortresearcharticlesforpreliminaryaccountsofworkandsignificantcasereports. T
heymustcontainoriginalexperimentalresultsandshouldbecompleteinallrespects.

C) ReviewArticlesareexhaustivereviewsonaspecifictopic.Authorsshouldalwaysendeavortomaketheirreviewsu
nderstandabletoneuroscientistsofotherdisciplines.

d) Mini- Review articles are shorter reviews intended either to draw attention to developments in
aspecificfieldorburgeoningfield.

e) Reviewarticlesaretypically by invitation, but spontaneous submitted

manuscriptswillalsobeconsidered.Pre-

inquiriesshouldbesenttoEiCGiuseppeDiGiovanni[giuseppe.digiovanni@um.edu.mt],whowillconsultwiththe A

ssociateEditorsandtheBoardtoreachadecision. Thefollowingmaterialsshouldbeprovided: (i) Topicanddetailedou

tlineofthepaper.
(i1)Statementwhythetopicistimely,significantandofinteresttoabroadreadership.(iii)Authors'e
xpertise:Pleasebrieflysummarizeyourcontributionstothetopicofyourchoiceandlist3-
Srecentpublications reflecting your expertise in that area. It should be noted that pre-approval
of a reviewwillnotguaranteepublication.

f) Commentaries - The Journal publishes 1-2 page critical Commentaries on published articles.
Thegoalofthecommentaryformatistoadvancethefieldbyprovidingaforumforvaryingperspectivesonatopic.While
acommentarymaybecriticalofafocalarticle,itisimportanttomaintainarespectfultonethatiscriticalofideasandnoto
fauthors.Commentariesmaybefollowedbyal-2-pageAuthorRebuttal. Commentaries are typically invited by
the Editors, but unsolicited commentaries are
alsowelcomeviatheelectronicsubmissionsystemforthejournal. Commentarieswillnotgothroughtheformalrevie
wprocess,butwillbeassessedbyEditor(s)whowillselectthemforpublication.

g) Special Issues - The journal welcomes proposals for special issues on topics that fall within thescope of
the journal. Those wishing to guest edit a special issue should prepare a proposal
thatexplainstheanticipatedcontributionofthespecialissueinadvancingourunderstandinginthisarea. Theproposals
houldalsoidentifyprospectivepapersandauthorsandgiveanindicationofthetime-scale in which the special issue
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could be produced. Proposals should be sent to EiC Giuseppe DiGiovanni[giuseppe.digiovanni@um.edu.mt].

Submissionchecklist
Youcanusethislisttocarryoutafinalcheckofyoursubmissionbeforeyousendittothejournalforrev
iew.PleasechecktherelevantsectioninthisGuideforAuthorsformoredetails.

Ensurethatthefollowingitemsarepresent:

Oneauthorhasbeendesignatedasthecorrespondingauthorwithcontactdetails:
e E-mailaddress
¢ Fullpostaladdress

Allnecessaryfileshavebeenuploaded:
Manuscript:
e Includekeywords
e IncludeHighlights
¢ Allfigures(includerelevantcaptions)
¢ Alltables(includingtitles,description,footnotes)
¢ Ensureallfigureandtablecitationsinthetextmatchthefilesprovided
e IndicateclearlyifcolorshouldbeusedforanyfiguresinprintGra
phical Abstracts / Highlights files (where
applicable)Supplementalfiles (whereapplicable)

Furtherconsiderations

¢ Manuscripthasbeen'spellchecked'and'grammarchecked'

¢ AllreferencesmentionedintheReferenceL.istarecitedinthetext,andviceversa

¢ Permissionhasbeenobtainedforuseofcopyrightedmaterialfromothersources(includingthelnternet)
e Acompetinginterestsstatementisprovided,eveniftheauthorshavenocompetingintereststodeclare
¢ Journalpoliciesdetailedinthisguidehavebeenreviewed

¢ Refereesuggestionsandcontactdetailsprovided,basedonjournalrequirements

Forfurtherinformation,visitourSupportCenter.

BEFOREYOUBEGIN

PleaseseeourinformationonEthicsinpublishing.

If the work involves the use of human subjects, the author should ensure that the work
describedhas been carried out in accordance with The Code of Ethics of the World Medical
Association(DeclarationofHelsinki)forexperimentsinvolvinghumans. Themanuscriptshouldb
einlinewiththeRecommendations for the Conduct, Reporting, Editing and Publication of
Scholarly Work in MedicalJournals and aim for the inclusion of representative human
populations (sex, age and ethnicity)
asperthoserecommendations. Thetermssexandgendershouldbeusedcorrectly.

Authors should include a statement in the manuscript that informed consent was obtained
forexperimentationwithhumansubjects. Theprivacyrightsofhumansubjectsmustalwaysbeobse
rved.

All animal experiments should comply with the ARRIVE guidelinesand should be carried
out inaccordance with the U.K. Animals (Scientific Procedures) Act, 1986 and associated
guidelines,
EUDirective2010/63/EUforanimalexperiments,ortheNationalResearchCouncil'sGuideforthe
Careand Use of Laboratory Animals and the authors should clearly indicate in the manuscript
that suchguidelines have been followed. The sex of animals must be indicated, and where
appropriate, theinfluence(orassociation)ofsexontheresultsofthestudy.
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Moreover,itisaprerequisitethateverysubmittedresearcharticlebothonhumansoranimalsinclude
astatementthatthestudyhasobtainedethicsapproval. Thestatementshouldincludethenameof the
ethics committee(s) or institutional review board(s) and the number/ID of the
approval(s).Editors retain the right to request proof of the ethical approvals and reject due to
ethical or animalwelfare concerns. Papers may also be rejected on ethical grounds if the study
involves unnecessarypain, distress, suffering or lasting harm to animals, or if the value of the
work presented does notappeartojustifytheseverityoftheexperimentalprocedure.

All authors must disclose any financial and personal relationships with other people or
organizationsthat could inappropriately influence (bias) their work. Examples of potential
competing interestsinclude employment, consultancies, stock ownership, honoraria, paid
expert testimony, patentapplications/registrations, and grants or other funding. Authors must
disclose any interests in
twoplaces:1.Asummarydeclarationofintereststatementinthetitlepagefile(ifdoubleanonymize
d)orthemanuscriptfile(ifsingleanonymized).Iftherearenointereststodeclarethenpleasestatethi
s:'Declarations of interest: none'. 2. Detailed disclosures as part of a separate Declaration of
Interestform, which forms part of the journal's official records. It is important for potential
interests to bedeclaredinbothplacesandthattheinformationmatches.Moreinformation.

Submissionofanarticleimpliesthattheworkdescribedhasnotbeenpublishedpreviously(excepti
ntheformofanabstract,apublishedlectureoracademicthesis,see’'Multiple,redundantorconcurren
tpublication' for more information), that it is not under consideration for publication
elsewhere,
thatitspublicationisapprovedbyallauthorsandtacitlyorexplicitlybytheresponsibleauthoritiesw
heretheworkwascarriedout,andthat, ifaccepted,itwillnotbepublishedelsewhereinthesameform
,inEnglishorinanyotherlanguage,includingelectronicallywithoutthewrittenconsentofthecopyr
ight-holder. To verify compliance, your article may be checked by Crossref Similarity Check
and otheroriginalityorduplicatecheckingsoftware.

Preprints
Pleasenotethatpreprintscanbesharedanywhereatanytime,inlinewithElsevier'ssharingpolicy.S
haring your preprints e.g. on a preprint server will not count as prior publication (see
'‘Multiple,redundantorconcurrentpublication‘formoreinformation).

Inclusivelanguageacknowledgesdiversity,conveysrespecttoallpeople,issensitivetodifference
s,and promotes equal opportunities. Content should make no assumptions about the beliefs
orcommitments of any reader; contain nothing which might imply that one individual is
superior
toanotheronthegroundsofage,gender,race,ethnicity,culture,sexualorientation,disabilityorheal
thcondition;anduseinclusivelanguagethroughout.Authorsshouldensurethatwritingisfreefromb
ias,stereotypes, slang, reference to dominant culture and/or cultural assumptions. We advise
to seekgender neutrality by using plural nouns (“clinicians, patients/clients") as
default/wherever
possibletoavoidusing”he,she,"or"he/she."Werecommendavoidingtheuseofdescriptorsthatref
erto personal attributes such as age, gender, race, ethnicity, culture, sexual orientation,
disability
orhealthconditionunlesstheyarerelevantandvalid.Whencodingterminologyisused,werecomm
endto avoid offensive or exclusionary terms such as "master”, "slave”, "blacklist” and
"whitelist". Wesuggest using alternatives that are more appropriate and (self-) explanatory
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such as "primary","secondary”, "blocklist" and "allowlist". These guidelines are meant as a
point of reference to
helpidentifyappropriatelanguagebutarebynomeansexhaustiveordefinitive.

Contributors

For transparency, we ask authors to submit an author statement file outlining their
individualcontributionstothepaperusingtherelevantCRediTroles:Conceptualization;Datacura
tion;Formalanalysis;Fundingacquisition;Investigation;Methodology;Projectadministration;R
esources; Software; Supervision; Validation; Visualization; Roles/Writing - original draft;
Writing - review
&editing.AuthorshipstatementsshouldbeformattedwiththenamesofauthorsfirstandCRediTrol
e(s)following.Moredetailsandanexample

Authors are expected to consider carefully the list and order of authors before submitting
theirmanuscript and provide the definitive list of authors at the time of the original
submission. Anyaddition, deletion or rearrangement of author names in the authorship list
should be made
onlybeforethemanuscripthasbeenacceptedandonlyifapprovedbythejournalEditor. Torequests
uchachange,theEditormustreceivethefollowingfromthecorrespondingauthor:(a)thereasonf
or the change in author list and (b) written confirmation (e-mail, letter) from all authors that
theyagree with the addition, removal or rearrangement. In the case of addition or removal of
authors,thisincludesconfirmationfromtheauthorbeingaddedorremoved.
OnlyinexceptionalcircumstanceswilltheEditorconsidertheaddition,deletionorrearrangement
ofauthorsafterthemanuscripthasbeenaccepted.WhiletheEditorconsiderstherequest,publicati
onofthemanuscriptwillbesuspended.Ifthemanuscripthasalreadybeenpublishedinanonlineissu
e,anyrequestsapprovedbytheEditorwillresultinacorrigendum.

Articletransferservice
ThisjournalusestheElsevierArticleTransferServicetofindthebesthomeforyourmanuscript. Thi
smeans that if an editor feels your manuscript is more suitable for an alternative journal, you
mightbe asked to consider transferring the manuscript to such a journal. The recommendation
might
beprovidedbyaJournalEditor,adedicatedScientificManagingEditor,atoolassistedrecommend
ation,or a combination. If you agree, your manuscript will be transferred, though you will
have theopportunity to make changes to the manuscript before the submission is complete.
Please note
thatyourmanuscriptwillbeindependentlyreviewedbythenewjournal. Moreinformation.

Uponacceptanceofanarticle,authorswillbeaskedtocompletea'JournalPublishingAgreement'(se
emore information on this). An e-mail will be sent to the corresponding author confirming
receipt
ofthemanuscripttogetherwitha'JournalPublishingAgreement'formoralinktotheonlineversiono
fthisagreement.

Subscribersmayreproducetablesofcontentsorpreparelistsofarticlesincludingabstractsforintern
alcirculation within their institutions. Permission of the Publisher is required for resale or
distributionoutside the institution and for all other derivative works, including compilations
and translations. Ifexcerpts from other copyrighted works are included, the author(s) must
obtain written permissionfrom the copyright owners and credit the source(s) in the article.
Elsevier has preprinted forms forusebyauthorsinthesecases.
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For gold open access articles: Upon acceptance of an article, authors will be asked to
complete a'License Agreement' (more information). Permitted third party reuse of gold open
access articles isdeterminedbytheauthor'schoiceofuserlicense.

Authorrights
Asanauthoryou(oryouremployerorinstitution)havecertainrightstoreuseyourwork.Moreinform
ation.

Elseviersupportsresponsiblesharing
FindouthowyoucanshareyourresearchpublishedinElsevierjournals.

You are requested to identify who provided financial support for the conduct of the research
and/orpreparationofthearticleandtobrieflydescribetheroleofthesponsor(s),ifany,instudydesig
n;inthecollection,analysisandinterpretationofdata;inthewritingofthereport;andinthedecisiont
osubmitthearticleforpublication.Ifthefundingsource(s)hadnosuchinvolvement,itisrecommend
edtostatethis.

Elsevierhasestablishedagreementsanddevelopedpoliciestoallowauthorswhosearticlesappeari
njournalspublishedbyElsevier,tocomplywithpotentialmanuscriptarchivingrequirementsasspe
cified

asconditionsoftheirgrantawards. Tolearnmoreaboutexistingagreementsandpoliciespleasevisit
https://www.elsevier.com/fundingbodies.

USNationallnstitutesofHealth(NIH)voluntaryposting(**PublicAccess'*)policy.

As a service to our authors, Elsevier will deposit to PubMed Central (PMC) author
manuscripts onbehalf of Elsevier authors reporting NIH funded research. This service is a

continuation of
Elsevier's2005agreementwiththeNIHwhentheNIHintroducedtheirvoluntary'PublicAccessPo
licy.'

TheservicewillhelpauthorscomplywiththeNationalInstitutesofHealth(NIH)revised"PublicAcc
essPolicy," effective April 7, 2008. The NIH's revised policy requires that NIH-funded
authors submit toPubMed Central (PMC), or have submitted on their behalf, their peer-
reviewed author manuscripts,toappearonPMCnolaterthan12monthsafterfinalpublication.

Elsevier will send to PMC the final peer-reviewed manuscript, which was accepted for
publicationandsenttoElsevier'sproductiondepartment,andthatreflectsanyauthor-
agreedchangesmadein response to peer-review comments. Elsevier will authorize the author
manuscript's public
accesspostingl2monthsafterfinalpublication.FollowingthedepositbyElsevier,authorswillrecei
vefurther communicationsfromglsevierandNIHwithrespecttothesubmission.

Authors are also welcome to post their accepted author manuscript on their personal or
institutionalweb site. Please note that consistent with Elsevier's author agreement, authors
should not postmanuscripts directly to PMC or other third party sites. Individual
modifications to this general
policymayapplytosomeElsevierjournalsandsocietypublishingpartners.

Asaleadingpublisherofscientific,technicalandmedical (STM)journals,Elsevierhasledtheindust
ryindevelopingtools,programsandpartnershipsthatprovidegreateraccessto,andunderstanding
of,the vast global body of STM information. This service is an example of Elsevier
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willingness to
workcooperativelytomeettheneedsofallparticipantsintheSTMpublishingcommunity.

PleasevisitourOpenAccesspageformoreinformation.
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eeded to convey your manuscript, for example Abstract, Keywords, Introduction, Materials
andMethods,Results,Conclusions,ArtworkandTableswithCaptions.
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sibleforthefinaldecisionregardingacceptanceorrejectionofarticles. TheEditor'sdecisionisfinal.
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You are recommended to use the Elsevier article class elsarticle.clsto prepare your
manuscript andBibTeXtogenerateyourbibliography.
OurLaTeXsitehasdetailedsubmissioninstructions,templatesandotherinformation.

ArticleStructure
Asarule,FullLengthReportsandReviewArticlesshouldbedividedintosectionsheadedbya
caption (Abstract, Introduction, Materials and Methods, Results, Discussion,
Acknowledgements,References, Tables, Figures and Legends). Acknowledgements for
personal and technical
assistanceshouldfollowtheDiscussionsection.FinancialsupportshouldbeindicatedintheAckno
wledgements.Short Communications Manuscripts of length up to a maximum of 3,000
words (including
figurelegendsbutnotreferences),withnomorethanl1figureandltableor2ofeither,willbeconsider
edfor publication. Articles must be written in English, contain original experimental results,
and
shouldbecompleteinallrespects. Thelayoutandstyleshouldadherestrictlytotheinstructionsgive
nbelowand,inparticular,theliteraturereferencestyle(nomorethanl5references).

Subdivision-numberedsections
Divideyourarticleintoclearlydefinedandnumberedsections.Subsectionsshouldbenumbered
1.1 (then 1.1.1, 1.1.2, ...), 1.2, etc. (the abstract is not included in section numbering). Use
thisnumbering also for internal cross-referencing: do not just refer to 'the text. Any
subsection may begivenabriefheading.Eachheadingshouldappearonitsownseparateline.

Introduction
Statetheobjectivesoftheworkandprovideanadequatebackground,avoidingadetailedliteraturesu
rveyorasummaryoftheresults.

Materialandmethods
Providesufficientdetailstoallowtheworktobereproducedbyanindependentresearcher.Methods
that are already published should be summarized, and indicated by a reference. If quoting
directlyfromapreviouslypublishedmethod,usequotationmarksandalsocitethesource. Anymodi
ficationstoexistingmethodsshouldalsobedescribed.

Theory/calculation
A Theory section should extend, not repeat, the background to the article already dealt with
in thelntroduction and lay the foundation for further work. In contrast, a Calculation section
represents apracticaldevelopmentfromatheoreticalbasis.

Results
Resultsshouldbeclearandconcise.

Discussion
Thisshouldexplorethesignificanceoftheresultsofthework,notrepeatthem.AcombinedResultsa
nd Discussion section is often appropriate. Avoid extensive citations and discussion of
publishedliterature.

Conclusions
ThemainconclusionsofthestudymaybepresentedinashortConclusionssection,whichmaystanda
loneorformasubsectionofaDiscussionorResultsandDiscussionsection.

Appendices
Ifthereismorethanoneappendix,theyshouldbeidentifiedasA,B,etc.Formulaeandequationsinap
pendicesshouldbegivenseparatenumbering:Eq.(A.1),Eq.(A.2),etc.;inasubsequentappendix,E
g.(B.1)andsoon.Similarlyfortablesandfigures: TableA.1;Fig.A.1,etc.

e Title. Concise and informative. Titles are often wused in information-retrieval systems.
Avoidabbreviationsandformulaewherepossible.
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¢ Authornamesandaffiliations.Pleaseclearlyindicatethegivenname(s)andfamilyname(s)of each author and
check that all names are accurately spelled. You can add your name betweenparentheses in your own script
behind the English transliteration. Present the authors' affiliationaddresses (where the actual work was done)
below the names. Indicate all affiliations with a lower-case superscript letter immediately after the author's
name and in front of the appropriate address.Provide the full postal address of each affiliation, including the
country name and, if available, thee-mailaddressofeachauthor.

¢ Correspondingauthor.Clearlyindicatewhowillhandlecorrespondenceatallstagesofrefereeingandpublication,
alsopost-publication.ThisresponsibilityincludesansweringanyfuturequeriesaboutMethodology and Materials.
Ensure that the e-mail address is given and that contact
detailsarekeptuptodatebythecorrespondingauthor.

¢ Present/permanentaddress.Ifanauthorhasmovedsincetheworkdescribedinthearticlewasdone,  or  was
visiting at the time, a 'Present address' (or 'Permanent address’) may be indicated asa footnote to that author's
name. The  address at  which the  author  actually  did the  work must
beretainedasthemain,affiliationaddress.SuperscriptArabicnumeralsareusedforsuchfootnotes.

Highlights are mandatory for this journal as they help increase the discoverability of your
article viasearch engines. They consist of a short collection of bullet points that capture the
novel results ofyour research as well as new methods that were used during the study (if any).
Please have a lookattheexampleshere: exampleHighlights.

Highlights should be submitted in a separate editable file in the online submission system.
Pleaseuse 'Highlights' in the file name and include 3 to 5 bullet points (maximum 85
characters, includingspaces,perbulletpoint).

A concise and factual abstract is required. An abstract is often presented separate from the
article,so it must be able to stand alone. For this reason, References and non-standard or
uncommonabbreviationsshouldbeavoided. TheAbstractshouldbelessthan250wordsandshould
bestructuredinto the following separate paragraphs, each with the following subheadings for
Research Articles. ThisdoesnotapplyforReviews:

BackgroundNew MethodResultsComparison with Existing Method(s)Conclusions

Graphicalabstract
Althoughagraphicalabstractisoptional,itsuseisencouragedasitdrawsmoreattentiontotheonlinea
rticle. Thegraphicalabstractshouldsummarizethecontentsofthearticleinaconcise,pictorialform
designedtocapturetheattentionofawidereadership.Graphicalabstractsshouldbesubmittedasase
paratefileintheonlinesubmissionsystem.Imagesize:Pleaseprovideanimagewithaminimumof
531 x 1328 pixels (h x w) or proportionally more. The image should be readable at a size of
5 x13 cm using a regular screen resolution of 96 dpi. Preferred file types: TIFF, EPS, PDF
or MS Officefiles.YoucanviewExampleGraphical Abstractsonourinformationsite.
AuthorscanmakeuseofElsevier'slllustrationServicestoensurethebestpresentationoftheirimage
sandinaccordancewithalltechnicalrequirements.

Immediately after the abstract, provide a maximum of 6 keywords, using American spelling
andavoiding general and plural terms and multiple concepts (avoid, for example, 'and’, 'of").
Be
sparingwithabbreviations:onlyabbreviationsfirmlyestablishedinthefieldmaybeeligible. These
keywordswillbeusedforindexingpurposes.

Abbreviations
Defineabbreviationsthatarenotstandardinthisfieldinafootnotetobeplacedonthefirstpageof the
article. Such abbreviations that are unavoidable in the abstract must be defined at their
firstmentionthere,aswellasinthefootnote.Ensureconsistencyofabbreviationsthroughoutthearti
cle.

Acknowledgements

AUTHORINFORMATIONPACK?21Aug2022 www.elsevier.com/locate/jneumeth


http://www.elsevier.com/locate/jneumeth
https://www.elsevier.com/authors/journal-authors/highlights
https://www.elsevier.com/authors/journal-authors/graphical-abstract
https://webshop.elsevier.com/illustration-services/

109

Collateacknowledgementsinaseparatesectionattheendofthearticlebeforethereferencesanddon
ot,therefore,includethemonthetitlepage,asafootnotetothetitleorotherwise.Listherethoseindivi
duals who provided help during the research (e.g., providing language help, writing
assistanceorproofreadingthearticle,etc.).

Formattingoffundingsources
Listfundingsourcesinthisstandardwaytofacilitatecompliancetofunder'srequirements:

Funding: This work was supported by the National Institutes of Health [grant numbers xxxx,
yyyy];theBill&MelindaGatesFoundation,Seattle, WA [grantnumberzzzz];andtheUnitedStates
InstitutesofPeace[grantnumberaaaal.

Itisnotnecessarytoincludedetaileddescriptionsontheprogramortypeofgrantsandawards.Whenf
unding is from a block grant or other resources available to a university, college, or other
researchinstitution,submitthenameoftheinstituteororganizationthatprovidedthefunding.

Ifnofundinghasbeenprovidedfortheresearch,itisrecommendedtoincludethefollowingsentence:

This research did not receive any specific grant from funding agencies in the public,
commercial, ornot-for-profitsectors.

Resources reported in neuroscience articles often lack sufficient detail to enable
reproducibility orreuse. To facilitate resource identification in the neuroscience literature ,
we recommend to includerelevant accession numbers and identifiers in your article, which
will be converted into links
tocorrespondingdatarepositoriesandembeddedenrichmentsoncethearticleispublishedandappe
arsonSciencDirect.PleaseconsiderinclusionofGenBankaccessionnumbers,antibodyidentifiers
,speciesspecificnomenclatures,andsoftwareidentifiersinthemethodsectionofyourarticle.

Mathformulae
Pleasesubmitmathequationsaseditabletextandnotasimages.Presentsimpleformulaeinline with
normal text where possible and use the solidus (/) instead of a horizontal line for
smallfractionalterms,e.g.,X/Y.Inprinciple,variablesaretobepresentedinitalics.Powersofeareo
ftenmore conveniently denoted by exp. Number consecutively any equations that have to be
displayedseparatelyfromthetext(ifreferredtoexplicitlyinthetext).

Footnotes
Footnotes should be used sparingly. Number them consecutively throughout the article.
Many wordprocessors build footnotes into the text, and this feature may be used. Should this
not be the case,indicate the position of footnotes in the text and present the footnotes
themselves separately at theendofthearticle.

Imagemanipulation
Whilstitisacceptedthatauthorssometimesneedtomanipulateimagesforclarity,manipulationfor
purposesofdeceptionorfraudwillbeseenasscientificethicalabuseandwillbedealtwithaccordingl
y.
Forgraphicalimages,thisjournalisapplyingthefollowingpolicy:nospecificfeaturewithinanima
gemay be enhanced, obscured, moved, removed, or introduced. Adjustments of brightness,
contrast,or color balance are acceptable if and as long as they do not obscure or eliminate
any informationpresent in the original. Nonlinear adjustments (e.g. changes to gamma
settings) must be disclosedinthefigurelegend.

Electronic artworkGeneralpoints

e Makesureyouuseuniformletteringandsizingofyouroriginalartwork.
o Preferredfonts:Arial(orHelvetica), TimesNewRoman(orTimes),Symbol,Courier.
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e Numbertheillustrationsaccordingtotheirsequenceinthetext.

¢ Usealogicalnamingconventionforyourartworkfiles.

e Indicateperfigureifitisasingle,1.50r2-columnfittingimage.

e ForWordsubmissionsonly,youmaystillprovidefiguresandtheircaptions,andtableswithinasinglefileattherevisi
onstage.

e Pleasenotethatindividualfigurefileslargerthanl0MBmustbeprovidedinseparatesourcefiles. Adetailedguide
onelectronicartworkisavailable.

Youareurgedtovisitthissite;someexcerptsfromthedetailedinformationaregivenhere.

Formats

Regardless of the application used, when your electronic artwork is finalized, please 'save as'
orconverttheimagestooneofthefollowingformats(notetheresolutionrequirementsforlinedrawin

gs,halftones,andline/halftonecombinationsgivenbelow):
EPS(orPDF):Vectordrawings.Embedthefontorsavethetextas'graphics'.

TIFF(orJPG):Colororgrayscalephotographs(halftones):alwaysuseaminimumof300dpi. Tl
FF(orJPG):Bitmappedlinedrawings:useaminimumof1000dpi.
TIFF(orJPG):Combinationsbitmappedline/half-

tone(colororgrayscale):aminimumof500dpiisrequired.
Pleasedonot:
e Supplyfilesthatareoptimizedforscreenuse(e.g.,GIF,BMP,PICT,WPG);theresolutionistoolow.
e Supplyfilesthataretoolowinresolution.
e Submitgraphicsthataredisproportionatelylargeforthecontent.

Colorartwork
Pleasemakesurethatartworkfilesareinanacceptableformat(TIFF(orJPEG),EPS(orPDF)orMS
Office files) and with the correct resolution. If, together with your accepted article, you
submitusable color figures then Elsevier will ensure, at no additional charge, that these
figures will
appearincoloronline(e.g.,ScienceDirectandothersites)inadditiontocolorreproductioninprint. F
urtherinformationonthepreparationofelectronicartwork.

Figurecaptions
Ensurethateachillustrationhasacaption.Acaptionshouldcompriseabrieftitle(notonthefigureits
elf)andadescriptionoftheillustration.Keeptextintheillustrationsthemselvestoaminimumbutex
plainallsymbolsandabbreviationsused.

Textgraphics
Textgraphicsmaybeembeddedinthetextattheappropriateposition.SeefurtherunderElectronica
rtwork.

Please submit tables as editable text and not as images. Tables can be placed either next to
therelevant text in the article, or on separate page(s) at the end. Number tables consecutively
inaccordance with their appearance in the text and place any table notes below the table body.
Besparing in the use of tables and ensure that the data presented in them do not duplicate
resultsdescribedelsewhereinthearticle.Pleaseavoidusingverticalrulesandshadingintablecells.

Tables should if possible be so constructed as to be intelligible without reference to the text,
everytable and column being provided with a heading, and should be suitable for direct
reproduction.Unitsofmeasurementmustalwaysbeclearlyindicated.Unlessitisessentialtothearg
ument,tablesshouldsummarizeresultsbyanacceptedmethodofexpression,e.g.standarddeviatio
n(S.D).Whenpreparing tables, if you are using a table grid, use only one grid for each
individual table and not agridforeachrow.Ifnogridisused,usetabs,notspaces,toaligncolumns.

Citationintext
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Please ensure that every reference cited in the text is also present in the reference list (and
viceversa). Any references cited in the abstract must be given in full. Unpublished results
and
personalcommunicationsarenotrecommendedinthereferencelist,butmaybementionedinthetext
Ifthesereferences are included in the reference list they should follow the standard reference
style of thejournal and should include a substitution of the publication date with either
‘Unpublished results'
or'Personalcommunication’.Citationofareferenceas'inpress'impliesthattheitemhasbeenaccept
edforpublication.

Referencelinks
Increaseddiscoverabilityofresearchandhighqualitypeerreviewareensuredbyonlinelinkstothe
sources cited. In order to allow us to create links to abstracting and indexing services, such
asScopus,CrossRefandPubMed,pleaseensurethatdataprovidedinthereferencesarecorrect.Plea
senote that incorrect surnames, journal/book titles, publication year and pagination may
prevent
linkcreation.Whencopyingreferences,pleasebecarefulastheymayalreadycontainerrors.Useoft
heDOlishighlyencouraged.
ADOlisguaranteednevertochange,soyoucanuseitasapermanentlinktoanyelectronicarticle.An
example of a citation using DOI for an article not yet in an issue is: VanDecar J.C., Russo
R.M.,JamesD.E.,AmbehW.B.,FrankeM.(2003).AseismiccontinuationoftheLesserAntillessla
bbeneathnortheastern Venezuela. Journal of Geophysical Research,
https://doi.org/10.1029/2001JB000884.Pleasenotetheformatofsuchcitationsshouldbeinthesa
mestyleasallotherreferencesinthepaper.

Webreferences
Asaminimum,thefullURLshouldbegivenandthedatewhenthereferencewaslastaccessed. Anyf
urther information, if known (DOI, author names, dates, reference to a source publication,
etc.),shouldalsobegiven.Webreferencescanbelistedseparately(e.g.,afterthereferencelist)unde
radifferentheadingifdesired,orcanbeincludedinthereferencelist.

Datareferences
Thisjournalencouragesyoutociteunderlyingorrelevantdatasetsinyourmanuscriptbycitingthem
inyourtextandincludingadatareferenceinyourReferenceList.Datareferencesshouldincludethe
following elements: author name(s), dataset title, data repository, version (where available),
year,and global persistent identifier. Add [dataset] immediately before the reference so we
can
properlyidentifyitasadatareference. The[dataset]identifierwillnotappearinyourpublishedarticl
e.

Preprintreferences
Where a preprint has subsequently become available as a peer-reviewed publication, the
formalpublicationshouldbeusedasthereference.lftherearepreprintsthatarecentraltoyourworkor
thatcovercrucialdevelopmentsinthetopic,butarenotyetformallypublished,thesemaybereferen
ced.Preprintsshouldbeclearlymarkedassuch,forexamplebyincludingthewordpreprint,orthena
meofthepreprintserver,aspartofthereference. ThepreprintDOlshouldalsobeprovided.

Referencesinaspecialissue
Pleaseensurethatthewords'thisissue'areaddedtoanyreferencesinthelist(andanycitationsinthete
xt)tootherarticlesinthesameSpeciallssue.

Referencemanagementsoftware
MostElsevierjournalshavetheirreferencetemplateavailableinmanyofthemostpopularreferenc
emanagement software products. These include all products that support Citation Style
Languagestyles, such as Mendeley. Using citation plug-ins from these products, authors only
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need to
selecttheappropriatejournaltemplatewhenpreparingtheirarticle,afterwhichcitationsandbiblio
graphieswill be automatically formatted in the journal's style. If no template is yet available
for this journal,please follow the format of the sample references and citations as shown in
this Guide. If you usereference management software, please ensure that you remove all field
codes before submittingthe electronic manuscript. More information on how to remove field
codes from different referencemanagementsoftware.

Referenceformatting

There are no strict requirements on reference formatting at submission. References can be in
anystyleorformataslongasthestyleisconsistent.Whereapplicable,author(s)name(s),journaltitl

e/booktitle,chaptertitle/articletitle,yearofpublication,volumenumber/bookchapterandtheartic
lenumberorpaginationmustbepresent.UseofDOlishighlyencouraged. Thereferencestyleusedb
ythejournalwillbeappliedtotheacceptedarticlebyElsevierattheproofstage.Notethatmissingdata
will be highlighted at proof stage for the author to correct. If you do wish to format the
referencesyourselftheyshouldbearrangedaccordingtothefollowingexamples:

Referencestyle
Text:Allcitationsinthetextshouldreferto:

1. Singleauthor:theauthor'sname(withoutinitials,unlessthereisambiguity)andtheyearofpublication;

2. Twoauthors:bothauthors'namesandtheyearofpublication;

3. Three or more authors: first author's name followed by 'et al.' and the year of
publication.Citationsmaybemadedirectly(orparenthetically).Groupsofreferencescanbelistedeitherfirstalphabe
tically,thenchronologically,orviceversa.
Examples:'asdemonstrated(Allan,2000a,2000b,1999;AllanandJones,1999)....0r,asdemonstr
ated(Jones,1999;Al1lan,2000)...Krameretal.(2010)haverecentlyshown...'

List: References should be arranged first alphabetically and then further sorted
chronologically
ifnecessary.Morethanonereferencefromthesameauthor(s)inthesameyearmustbeidentifiedbyt
heletters'a’,'b’,'c',etc.,placedaftertheyearofpublication.

Examples:

Referencetoajournalpublication:
VanderGeer,J.,Hanraads,J.A.J.,Lupton,R.A.,2010.Theartofwritingascientificarticle.J.Sci.Co

mmun.163,51-59.https://doi.org/10.1016/].S¢.2010.00372.
Referencetoajournalpublicationwithanarticlenumber:

VanderGeer,J.,Hanraads,J.A.J.,Lupton,R.A.,2018. Theartofwritingascientificarticle.Heliyon.

19,e00205.https://doi.org/10.1016/j.heliyon.2018.e00205.
Referencetoabook:

StrunkJr.,W.,White,E.B.,2000.TheElementsofStyle,fourthed.Longman,NewY ork.
Referencetoachapterinaneditedbook:
Mettam,G.R.,Adams,L.B.,2009.Howtoprepareanelectronicversionofyourarticle,in:Jones,B.S.,

Smith,R.Z.(Eds.),IntroductiontotheElectronicAge.E-PublishingInc.,NewY ork,pp.281-304.
Referencetoawebsite:

CancerResearchUK,1975.CancerstatisticsreportsfortheUK. http://www.cancerresearchuk.org/

aboutcancer/statistics/cancerstatsreport/(accessed13March2003).
Referencetoadataset:

[dataset] Oguro, M., Imahiro, S., Saito, S., Nakashizuka, T., 2015. Mortality data for
Japanese oakwilt disease and surrounding forest compositions. Mendeley Data, V1.

https://doi.org/10.17632/xwj98nb39r.1.
Referencetosoftware:

Coon, E., Berndt, M., Jan, A., Svyatsky, D., Atchley, A., Kikinzon, E., Harp, D., Manzini,
G., Shelef,E., Lipnikov, K., Garimella, R., Xu, C., Moulton, D., Karra, S., Painter, S.,
Jafarov, E. & Molins,
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