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Ha pouco tempo, ninguém seria capaz
de imaginar gque, em um programa
de auditorio em televisao aberta,
- um participante seria desafiado
. mediante procedimentos cientificos
e de laboratério. Hoje, contudo, nao
& incomum gue apresentadores de
sucesso “organizem o circo” no qual,

desafiam um possivel pro
| parece estar entregu
_seria aos ratinhos:
Gvida




ssa observacao foi feita durante um
= encontro académico sobre gendmica
e © melhoramento genético na Universi-
dade Federal de Vigosa, ha quase oito anos,
quando o palestrante, que também é o autor
desse texto, estava intencionado a mostrar
onde a computacao e a genémica haviam che-
gado, naquele momento.

A proposta de um exame de DNA para veri-
ficacdo de paternidade & um exemplo claro da
uniao de técnicas da gendmica, com recursos
da quimica e da bioquimica, entre outras, em
um procedimento operacionalizado por ferra-
mentas surgidas a partir do avango tecnoldgi-
co, a partir de fundamentos da computagao e
Seus recursos.

Na época, a uniao da gendmica e da com-
putacdo nao era desconhecida, pois ja existiam
diversos trabalhos desenvolvidos pela comuni-
dade académica onde, essas duas areas, caso
nao estivessem juntas, nao seria possivel o de-
senvolvimento de tais trabalhos.

A primeira vista, a jungao de &reas tao dife-
rentes causava alguma estranheza no publico
presente e, apesar do imenso avango e das inu-
meras aplicagdes dessas areas, essa mesma
percepgao ainda é notada até hoje.

Entretanto, atualmente, a maioria dos profis-
sionais que atuam na gendmica e, ainda, outra
grande parcela dos profissionais da computa-
cdo, percebem claramente que suas atividades
formam uma espécie de ciclo, no sentido de que
uma é a continuidade da outra.

Dessa forma, alguns métodos utilizados na
ciéncia da computagao tornaram-se essenciais
para a solucdo de problemas da gendmica.
Mas, em contrapartida, somente a aplicacao
desses métodos, para solucionar problemas
dessa natureza, possibilita o desenvolvimento
de novos métodos e recursos da propria cién-
cia da computacao.

As acdes da pesquisa em genética e gendmi-
ca, que antes se encontravam quase totalmente
limitadas “as bancadas”, ja nao existem mais sem
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que sejam complementadas com procedimentos
computacionais. Assim, os dados obtidos nas
bancadas podem ser devidamente identificados,
armazenados, organizados, agrupados e clas-
sificados para que, posteriormente, possam ser
recuperados, apresentados e, ainda, utilizados
como um novo atributo de informacgao.

Dessa forma, o que antes podia parecer es-
tranho, pela distancia que existia entre os dois
conceitos, hoje, pode ainda nao ser totalmente
entendido, mas pela proximidade e “mistura”
das aplicacOes desses conceitos.

Genética e computacao

Historicamente, os trabalhos e avancos do
melhoramento genético sempre estiveram re-
lacionados a computacado - ou melhor, a dis-
ponibilidade dos recursos adequados para as
atividades de melhoramento genético - pois, de-
vido a natureza dos trabalhos de pesquisa, quer
seja por meio de cruzamento ou de selecao, os
conjuntos de dados envolvidos nas acdes de
pesquisa e desenvolvimento importam tanto na

quantidade quanto na qualidade dos mesmos.

Por exemplo, atividades em prol do melhora-
mento genético animal, quase sempre, devem
envolver a realizagao de avaliagdes tradicionais
dos animais, conhecidas como avaliagbes gené-
ticas para a identificacao e selegao de animais
com potencial genético diferenciado e préprio
para o fendtipo de interesse.

Por sua vez, essas avaliagdes de animais, que
sao realizadas com o uso de dados fenotipicos e
de pedigree dos animais, podem - alias, podem
e devem - envolver um nUmero consideravel de
informacdes pois, a confiabilidade dos resulta-
dos dessas avaliagbes baseiam-se fortemente
na quantidade de informagoes obtidas de cada
animal e de seus descendentes e antecedentes.

Para essas avaliagdes genéticas, a computa-
cao importa nao s6 pelos métodos de tratamen-
to dos dados, mas também pelas estratégias
para execucao das avaliagoes em si.

Os modelos matematicos para a execucao
das avaliagoes genéticas, atualmente utilizados
em programas de melhoramento por todo mun-
do, s¢ foram desenvolvidos gragas aos modelos
e estrategias computacionais para suporté-los.

Isto &, mais uma vez, os conceitos e as técni-
cas proprias das areas diretamente relacionadas
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ao objetivo fim, foram aplicadas a partir da parti-
cipacéo e das contribuicoes da ciéncia da com-
putagao e do uso de recursos computacionais.

Modelos matematicos

Nesse ponto, introduz-se a ideia de modelos,
no caso, modelos matematicos e/ou computacio-
nais, que sao, de uma maneira ampla, represen-
tagoes de problemas do “mundo real” com o uso
de técnicas matematicas e/ou computacionais.

Acrescenta-se a essa ideia o fato de que es-
ses modelos podem evoluir ao longo dos anos,
com o avango das técnicas matematicas e com-
putacionais e, se esses avangos, puderem ser
sistematizados e aplicados as “necessidades
e desejos” da area especifica do estudo — por
exemplo, gendmica ou melhoramento genético
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- entdo podem surgir novas formas de se buscar
0 avango nessas areas.

Em especifico, a selegado gendmica é exem-
plo de uma ferramenta para o melhoramento ge-
nético, que faz avancar meios e conhecimento
para a selecao de animais.

A selecao gendmica é realizada por meio de
milhares de marcadores distribuidos ao longo
do genoma dos animais avaliados, para analise
e investigacao do seu potencial genético, antes
de que possam expressar seus fendtipos. Isto &,
antes que seja possivel mensurar seus atributos
relacionados com a caracteristica fenotipica que
se quer avaliar.

Com o desenvolvimento do conhecimen-
to cientifico e da tecnologia, em torno da ge-
ndémica e da computacao, tornou-se possivel



a identificagdo de conjuntos com milhares de
marcadores moleculares do tipo SNP', sendo
que, cada conjunto de marcadores molecula-
res, pode estar associado a diferentes caracte-
risticas fenotipicas.

Sob o ponto de vista da gendmica, algumas
das dificuldades para a avaliagao e selegao ge-
némica podem ser a identificacdo dos elemen-
tos dos conjuntos de marcadores — isto €, quais
sdo os marcadores relacionados com a caracte-
ristica fenotipica de interesse — e a dimenséo dos
conjuntos de marcadores — visto que, atualmen-
te, pode-se chegar a quase 800 mil marcadores
para cada animal a ser avaliado.

Tratamento dos dados ]

As dificuldades no aspecto da genémica dei-
xam claro que, no aspecto da computagao, o
tratamento dos dados, por si, ja € um fator de
dificuldade, pois, as informacdes sobre os mar-
cadores moleculares dos individuos avaliados,
podem tratar-se de arquivos de dados da ordem
de terabytes.

Esses dois aspectos de tratamento do pro-
blema da avaliagao e selecao gendmica, re-
metem ao que foi abordado ha pouco, onde
conceitos e técnicas proprias gendmica so

' SNP, do inglés, single nucleotide polymorphism ou pelimorfis-
mo de base Unica.
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podem ser aplicadas - e consequentemente,
chegar-se ao resultado esperado - a partir do
desenvolvimento e uso adequado de métodos
e estratégias da computagao.

Computacao cientifica e genémica

A Embrapa realizou o TACG - Talking About
Computing and Genomics?, um evento que re-
uniu as equipes técnicas de dois projetos gue
tratam de gendmica animal e de modelos com-
putacionais para bioinformatica e biologia com-
putacional, coordenados pela Empresa Brasi-
leira de Pesquisa Agropecudria (Embrapa) e
desenvolvidos em parceira com dezenas de ins-
tituicbes de ensino e pesquisa e instituicbes do
setor produtivo voltadas para o agronegocio.

Como o préprio nome do evento sugere, 0
TACG permitiu uma ampla discussao de traba-
Ihos em desenvolvimento em diferentes estagios
onde pesquisadores das areas envolvidas co-
nheceram como a genémica pode avangar com
0 uso de novos recursos computacionais e, da
mesma forma, para onde a computagido deve
voltar suas pesquisas para conseguir responder
as expectativas.

Os trabalhos do evento chegaram a ser sur-

preendentes e deixaram claro como a gendmica
“classica” pode beneficiar-se de métodos compu-

2 Maiores informagGes em <http://www.cnpgl.embrapa.br/tacg/>.
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tacionais e matematicos para avancar na direcao
da fronteira do conhecimento em biotecnologia.

SNPs

Ha vérios anos sdo utilizados marcadores
moleculares para a identificagao de “locais” nas
sequéncias genéticas onde se encontram as in-
formagdes sobre as caracteristicas fenotipicas.

Entretanto, com a computagéo e a bioinforma-
tica, uma nova perspectiva foi aberta, frente ao
volume de informagodes passiveis de serem trata-
dos, assim como, as novas ferramentas e mode-
los computacionais que estao sendo utilizados.

Nesse caso, destacam-se a identificacdo
dos chamados “snips”, isto é, polimorfismos
de base Unica, do inglés single nucleotide poly-
morphisms (SNPs), que sao modificagdes de
um Unico nucleotideo, em uma dada sequéncia,
quando comparada a outra, como exemplificado
na ilustragao ao lado.

Ou seja, SNPs séo pares de bases, ou base
pairs (bp), em uma Unica posi¢do no DNA gend-
mico, que se apresentam com diferentes alterna-
tivas nas sequéncias e podem ser encontrados
no genoma de individuos normais em algumas
populagdes ou grupos de individuos.

O que difere um individuo dos demais da sua
espécie é o cédigo genético, que, em sua essén-
cia, sa@o as sequéncias de nucleotideos que for-
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Exemplo hipotético de um SNF, em uma “janela” com tamanho
de 10 bp.

mam as moléculas e sequéncias de DNA, RNA e
proteinas, que, por sua vez, interagem e formam
as células, as quais também, por sua vez, inte-
ragem e formam os tecidos, os 6rgaos, até que,
finalmente, formam os individuos.

Ou seja, no codigo genético, as diferengas
se iniciam na ordem em que 0s nucleotideos
se apresentam para, posteriormente, apds um
complexo processo, originarem as proteinas.
Essa é a importancia dos SNPs, pois, em sin-
tese, a alteragdo de um unico nucleotideo, uma
Unica base, em uma dada sequéncia, pode alte-
rar a producao de uma certa proteina e, se for o
caso, o conjunto dessas alteragdes pode provo-
car variagdes nas caracteristicas dos individuos
da espécie.
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