€ Pesquisa

A BIOINFORMATICA NA PESQUISA
DE MICRORGANISMOS

Por: Eduardo F. Formighieri, pesquisador da Embrapa Agroenergia*

s microrganismos estdo presentes e ativos em
praticamente todo o planeta, e segundo os
resultados do Projeto Microbioma Humano
(hmpdacc.org), o nimero de microrganismos no corpo
humano é cerca de dez vezes maior do que o nimero de
células humanas. Neste projeto foram sequenciados cerca
de 3,5 TeraBases (Tera ~ 1,1 quatrilhao = 1,1x1012), ea
analise destes dados s6 foi possivel com o desenvolvimento
e a aplicagdo de ferramentas e andlises de Bioinformatica,
que pode ser descrita de maneira simplista como uma area
interdisciplinar da ciéncia que visa resolver problemas
biologicos com a aplica¢ao da tecnologia da informagao
(informagoes basicas no texto “O papel da Bioinformatica
na pesquisa agropecuaria’, de 2010).
A bioinformatica ¢ parte fundamental em grande parte
das “0micas”, como gendmica, transcriptdmica e meta-
gendmica. A capacidade de geragdo de dados bioldgicos

cresceu muito nos ultimos anos, assim como caiu o custo
da obtencao desses dados. A quantidade de empresas que
prestam o servi¢o de sequenciamento também aumentou
bastante durante e apds o Projeto Genoma Humano e o
resultado deta evolugao é que, apesar dos constantes avan-
¢os, as capacidades computacionais de processamento e
armazenamento estdo defasadas em relacao a capacidade
de gerar dados bioldgicos. Neste cendrio, a bioinformatica
e os bioinformatas exercem papel crucial na evolugdo da
pesquisa, pois a andlise dos dados gerados é provavelmente
o préximo gargalo na pesquisa bioldgica.

Muitas empresas de biotecnologia reconheceram tal
demanda e aumentaram seus parques computacionais ao
mesmo tempo em que formaram maiores equipes de bio-
informatica. A Embrapa também estd aumentando sua
capacidade na area, contratando bioinformatas em algumas
unidades e através da criagdo do Laboratdrio Multiusuario
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de Bioinformadtica - LMB (www.lmb.cnptia.embrapa.br).
Como exemplo adicional, algumas empresas especializadas
em gendmica, como a BGI (www.genomics.cn), empregam
centenas de bioinformatas e investem muito (muito mesmo
!) em seu parque computacional.

Sabemos que muita informagdo bioldgica pode ser
gerada com as novas tecnologias de high throughput, que
grande parte dessas informagdes esta relacionada a micror-
ganismos e que existe demanda crescente por bioinforma-
tica e infraestrutura computacional, mas o que pode ser
feito com estas informagdes? Como exemplo, a gendmica
de microrganismos pode auxiliar na sele¢ao de microrga-
nismos para limpeza de lixo (incluindo dreas com residuos
radioativos), na mitigagdo de efeitos de mudangas clima-
ticas e ainda na busca de fontes alternativas de energia.

Para termos uma ideia do que ja foi investido em gend-
mica de microrganismos, na base de dados Genome, do
NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov), constam 2.220 entradas
de Eucariotos, 3.286 de Virus e 14.833 de procariotos
(bactérias) (acesso em 13/11/2012). Dos Eucariotos, 159
possuem cromossomos descritos (destes temos 57 ani-
mais, 50 fungos e 24 plantas), e 3114 dos virus e 2511 dos
procariotos possuem genoma completo. Em comparagao
a animais e plantas, microrganismos possuem genomas
menores e mais simples, fator que deve ser considerado na
interpretagdo destes nimeros, mas a menor complexidade
na montagem destes genomas nao significa menor impor-
tancia dos trabalhos, ressaltando que estamos falando de
muitos milhares de reais.

Existem bases de dados especializadas em microrga-
nismos, como a Microbial Genomes (www.ncbi.nlm.nih.
gov/genomes/ MICROBES/microbial_taxtree.html), e uma
grande variedade de portais e ferramentas que podem ser
utilizados na analise destes dados, como EBI (www.ebi.
ac.uk), KEGG (www.genome.jp/kegg), ExPASy (www.
expasy.org/), Gene Ontology (www.geneontology.org),
UniProt (www.uniprot.org) e BioCyc (biocyc.org).

Na Embrapa Agroenergia foi criado o Laboratdrio de
Bioinformatica em Bioenergia (LBB), sob responsabilidade
do autor. O LBB, em estruturagio, visa a execu¢ao de ana-
lises avancadas e o suporte a demanda desta unidade por
Bioinformatica (plantas e microrganismos). No caso de
microrganismos, isto significa principalmente: 1. estratégia
de sequenciamento e montagem de genomas (cromosso-
mos e plasmideos); 2. anotagdo de estruturas gendmicas
(identificagdo e classifica¢do, por similaridade ou ab initio);
3. anotac¢ao de vias metabolicas; 4. comparagao de organis-
mos (genomas, vias metabdlicas, expressao diferencial de
transcriptoma); 5. andlises filogenéticas; 6. integragdo de
resultados de “Omicas’, como gendmica, transcriptomica,
metabolomica e metagenomica, além de 7. disponibilizagao
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de informagdes e ferramentas personalizadas, como busca
de similaridade (BLAST - blast.ncbi.nlm.nih.gov) e visuali-
zagdo de genoma (GBROWSE - gmod.org/wiki/GBrowse).

Em suma, os microrganismos sdo essenciais a vida
na Terra e estuda-los a fundo é muito importante para o
avancgo da ciéncia. Muitas questdes sérias podem vir a ser
respondidas por pesquisas avangadas com microrganismos,
e boa parte dessas pesquisas envolve geracao de informa-
¢oes biologicas em grande quantidade. Para viabilizar a
utilizagao destes dados, a bioinformatica, associada a bons
parques computacionais, é imprescindivel. Sendo assim, o
Laboratdrio de Bioinformatica em Bioenergia (LBB) for-
necera suporte e analises avancadas em Bioinformatica a
estudos de microrganismos, que visam a solucionar alguns
dos desafios da Embrapa Agroenergia, que estdo entre os
grandes desafios do Brasil. ¢
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