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A utilizac@o da informatica na agropecuaria

e 0 impacto da bioinformatica no
melhoramento genético animal

N ovas técnicas e tecnologias sempre despertam a

curiosidade e a desconfianga da sociedade em geral, e ndo &
incomum o surgimento de um sentimento de desconfianga
maior do que a curiosidade, o que acaba sendo mais um
fator contrario a adogao de novos recursos e ferramentas.

Em termos gerais essa atitude pode ser percebida no uso
e na adogdo de recursos da informética aplicados a
agropecudria, apesar de nao existir qualquer divida ou
discussao sobre todos os beneficios que a informatica traz
para o agronegdcio em geral. Entretanto, a efetiva adogao
de um software para, por exemplo, gerenciamento de
rebanhos, ainda ndo é uma pratica comum ou, pelo menos,
ndo é uma pratica adotada na escala em que poderia ser.

0 desenvolvimento de software para o setor
agropecudario ainda é hastante modesto, visto que Mendes e
outros, a partir de um trabalho da Embrapa Informatica
Agropecuéria, apresentaram um estudo no VIl Congresso
Brasileiro de Agroinformatica, realizado em Vigosa (MG), no
Ultimo més de setembro, onde foram identificadas, em todo
o Brasil, 124 empresas privadas que atuam no segmento
especifico de desenvolvimento de software para
agropecudria, Esse nimero é relativamente pequeno em
contraste com aproximadamente 2.100 empresas em todo
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o Brasil que atuam no desenvolvimento de software para
todos os segmentos da economia, de acordo com o (ltimo
relatorio anual da Associagao Brasileira das Empresas de
Software (Abes).

Nesse segmento especifico destacam-se em Minas
Gerais, Vigosa e Belo Horizonte, respectivamente com 11 e
9 empresas, como 0s municipios com maior nimero de
empresas desenvolvedoras; seguidos do Estado de Sao
Paulo, com a capital e Campinas, com 7 empresas cada; e
Curitiba, no Parana, com 6 empresas. Como informagéo
adicional, segundo os relatorios anuais da Abes, nos tiltimos
cinco anos, a participagao do software para a agroinddstria
no mercado comprador de software quase dobrou, partindo
de 1,1%, em 2005, e chegando a 2% em 2009.

A partir da década de 90, os setores da agropecudria de
maior afinidade com avangos tecnoldgicos comegaram a
conviver com as ferramentas da bioinformética e as
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Figura 1: Exemplos hipotéticos de polimorfismos bi, tri e tetra-alélicos, respectivamente. A primeira linha, em negrito,
representa a sequéncia consenso e as bases sublinhadas, os polimorfismos.

inovagbes que surgiram comecaram a ser utilizadas,
principalmente, para o melhoramento genético. Seus
recursos e ferramentas estdo sendo rapidamente
absorvidos e adotados por esses setores, diferentemente
do que se percebe com as areas tradicionais da
agrepecudria que, em geral, utilizam a informatica, tais
como administragao de fazendas ou gerenciamento de
rebanhos.

A bioinformatica surgiu em meados da década de 80,
quando o Department of Energy e o National Institutes of
Health tomaram a iniciativa de investigar o genoma
humano, buscando, respectivamente, avaliar os riscos da
energia nuclear a saide e compreender melhor os
processos biologicos subjacentes a salde e a doenga.
Dessa forma, foi iniciado o Projeto Genoma Humano, onde a
bioinformatica possibilitou o desenvolvimento de
tecnologias para processamento e interpretagdo das
grandes massas de dados genéticos. No Brasil, um dos
marcos do surgimento da bioinformatica foi o
sequenciamento do DNA da Xylella fastidiosa, bactéria
causadora da “praga do amarelinho”, em 1999, sendo esse
um dos primeiros e mais importantes trabalhos em
bioinformatica concluidos no pais.

Entre outros importantes trabalhos de pesguisa e
desenvolvimento de bioinformética podem ser citados os de
melhoramento genético animal, cujos principios partem da
heranca e da variagao das caracteristicas dos individuos
aos seus descendentes. Dessa forma, o que se busca é a
identificagdo de individuos com caracteristicas de interesse
gue devem ser transmitidas aos seus descendentes.

A bioinformética atua nesse campo na identificagéo de
sequéncias genéticas que estejam associadas a tais
caracteristicas, como, por exemplo, a identificagdo de
informagao gendmica associada as caracteristicas
positivas de aptidao para produgdo de leite ou para
resisténcia ao carrapato. Assim, uma vez identificadas as
caracteristicas desejadas, o passo seguinte seria a selegao

dos animais que as possuem e a utilizagdo do material
genético desses animais para a reprodugao.

Ha varios anos séo utilizados marcadores moleculares
para a identificacdo de "locais” nas sequéncias genéticas
onde se encontram as informacoes sobre as caracteristicas
procuradas; entretanto, com a bioinformatica uma nova
perspectiva foi aberta frente ao volume de informacoes
passiveis de serem tratadas, assim como as novas
ferramentas e modelos computacionais que estao sendo
utilizados. Nesse campo, €& destaque a utilizagdo de
polimorfismos de base (nica, do inglés single nucleotide
polymorphisms (SNPs), que sdo modificacGes de um Unico
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nucleotideo, em uma dada sequéncia, quando comparada a
outra (Figura 1). Ou seja, SNPs sao pares de bases em uma
(inica posigao no DNA gendmico, que se apresentam com
diferentes alternativas nas sequéncias — isto é, alelos — e
podem ser encontrados no genoma de individuos normais
em algumas populacdes ou grupos de individuos.

0 que difere um individuo dos demais da sua espécie é o
c6digo genético, que, em sua esséncia, sdo as sequéncias
de nucleotideos que formam as moléculas e sequéncias de
DNA, RNA e proteinas, que, por sua vez, interagem e
formam as células, as quais também, por sua vez, interagem
e formam os tecidos, os 6rgdos, até que, finalmente,
formam os individuos. Ou seja, no cédigo genético as
diferencas se iniciam na ordem em gue os nucleotideos se
apresentam para, posteriormente, apds um complexo
processo, originarem as proteinas, Essa é a importancia dos
SNPs, pois, em sintese, a alteragdo de um (nico
nucleotideo, uma (inica base, em uma dada sequéncia, pode
alterar a produgao de uma certa proteina e, se for o caso, o
conjunto dessas alteragdes pode provocar variagdes nas
caracteristicas dos individuos da espécie.

A maior parte do genoma entre os individuos de mesma
espécie & idéntica; porém, existe a variahilidade genética,
que sao as diferencas encontradas em algumas regies do
genoma. A* variabilidade consiste na alteragdo nas
sequéncias de bases ao longo do DNA e ocorrem por
substituicdo, auséncia ou duplicagao de bases e os SNPs
a0 o tipo mais comum de variabilidade genética. Assim,
tais diferengas sdo importantes no estudo da variabilidade
das espécies, pois podem provocar alteragoes funcionais ou
fenotipicas que, por sua vez, podem implicar em
consequéncias evolutivas ou bioquimicas nos individuos
em que 0s SNPs se manifestam.

Assim, a idéia é conseguir, com ferramentas de
bioinformética, identificar SNPs em sequéncias genéticas,
caracterizd-los e, dessa forma, determinar as suas
localizagdes e verificar se esses polimorfismos podem
provocar ou suprimir a manifestacdo de alguma
caracteristica especifica nos individuos.

Nos textos de Arbex e Caetano é possivel encontrar boa
descrigao das ferramentas de bioinformética para
mineracdo de SNPs, desenvolvidas e utilizadas a partir da
década de 90, até os dias atuais, mostrando a evolugéo das
mesmas. 0 desenvolvimento de novas ferramentas para
esse propésito foi, em parte, impulsionado pela
necessidade de se atender ao The SNP Consortium,
instalado a partir 1999, quando comegou a gerar grandes

volumes de dados em projetos de investigagao de SNP em
escala gendmica,

As primeiras ferramentas foram desenvolvidas para
procedimentos semi-automatizados, combinando
procedimentos em “bancada” com procedimentos in silico,
isto €, procedimentos de laboratério eram auxiliados por
sistemas de computagao. Atualmente, porém, esse
trabalho é todo desenvolvido por sistemas de computagao a
partir de dados gerados nos sequenciadores automaticos.
Essa evolugdo tornou o processo de mineragao de SNPs
milhares de vezes mais rapido e mais barato. Entretanto o
custo computacional cresceu na mesma direcao, exigindo
sistemas de grande aporte computacional para ser
realizado.

Diversas outras informagoes poderiam ser
apresentadas nesse artigo, em se tratando da
bioinformatica e sua utilizagao no melhoramento genético
animal, mas foi dado enfoque a uma das maiores aplicagdes
nessa érea, sem, entretanto, esgotar o assunto e, caso o
leitor queira maiores detalhes, pode iniciar sua pesquisa
pelas referéncias que acompanham este texto.
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