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Apresentação

A Embrapa é uma empresa de pesquisa fundada em 1973. Fiel a 
esse propósito, vem, ao longo das décadas, propondo soluções ino-
vadoras para diversos desafios da agricultura nacional. Este trabalho 
descreve uma dessas soluções inovadoras: o conceito de laboratório 
multiusuário, especificamente o Laboratório Multiusuário de Bioinfor-
mática da Embrapa, conhecido como LMB. Este foi o primeiro labora-
tório multiusuário implantado na Embrapa e serviu de modelo para os 
demais que foram criados posteriormente.

A ideia central é oferecer uma infraestrutura de alto custo para 
projetos de pesquisa, promovendo o compartilhamento racional de 
recursos limitados. É difícil exagerar a importância dos laboratórios 
multiusuários, especialmente do LMB. Conforme apresentado neste 
trabalho, muitos projetos foram viabilizados pelo LMB, diversas pu-
blicações científicas produzidas, além de estudantes capacitados. 
Igualmente relevantes, também foram disponibilizados ao agronegó-
cio patentes e produtos.

Esta publicação é oportuna e necessária, pois celebra o primeiro 
decênio do LMB e apresenta à sociedade os resultados alcançados. 
Com orgulho, apresento este texto aos leitores e parabenizo todos 
aqueles que, direta ou indiretamente, contribuíram para o sucesso 
do LMB.

Stanley Robson de Medeiros Oliveira
Chefe-Geral da Embrapa Agricultura Digital
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Introdução
Paula Regina Kuser Falcão
Michel Eduardo Beleza Yamagishi
Poliana Fernanda Giachetto
Felipe Rodrigues da Silva

Em 2023, a Embrapa completou 50 anos. A empresa sempre se 
destacou por enfrentar os desafios da agropecuária brasileira. Desde 
sua fundação em 1973, contribuiu para transformar os solos pobres 
do cerrado brasileiro em terras agricultáveis (Santana et al., 2020). 
As décadas iniciais também testemunharam o êxito da fixação biológica 
do nitrogênio, que hoje, só na produção de soja, representa uma 
economia anual na importação de adubos nitrogenados da ordem de R$ 
38 bilhões (Telles et al., 2023). A chave deste sucesso reside na aplicação 
do estado da arte científico e métodos avançados para enfrentar os 
desafios agrícolas do País, como veremos no caso particular dos 
projetos de pesquisa que demandam o auxílio de ferramentas “ômicas” 
e análises de bioinformática.

No ano de 1977, Fred Sanger marcou o início da “Era Genômica” 
ao publicar o genoma do bacteriofago Phi174 (Sanger et al., 1977). No 
entanto, foi somente a partir de 2001, com a publicação do genoma 
humano, que essa era se consolidou globalmente (Lander et al., 2001; 
Venter et al., 2001). Sabe-se que boa parte dos recursos utilizados neste 
projeto foi empregado na geração dos dados, ou seja, no sequenciamento 
propriamente dito. Em 2005, no entanto, os sequenciadores Sanger 
foram superados pelos novos sequenciadores de próxima geração (Next 
Generation Sequencing Technologies (NGS)), reduzindo muito os custos 
de geração de sequências. Este avanço deslocou o desafio da geração 
para a análise de dados, demandando aprimoramentos em algoritmos 
e capacidade computacional para lidar com volumes massivos de 
sequências curtas.

A Embrapa, sempre atenta às inovações científicas, percebeu 
rapidamente as mudanças trazidas pela revolução tecnológica e 
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reconheceu a necessidade de se adaptar a essa disrupção tecnológica. No 
caminho dessa adaptação, aprovou dois macroprogramas significativos: 
os projetos Bioinformática e Inovação na Embrapa (BIEM), em 2004, e 
Pesquisa e Inovação em Bioinformática na Agricultura (PIBA), em 2007, 
este último agraciado com premiação. Com isso, a Empresa reuniu 
pesquisadores da área de genômica e de bioinformática para deliberar 
sobre as demandas em termos de pessoal e de equipamentos, além 
de realizar um levantamento das necessidades dos diferentes projetos 
“ômicos” com demanda em bioinformática. Priorizando investimentos 
em recursos humanos, a Embrapa contratou bioinformatas por meio 
de concursos públicos, fortalecendo sua equipe interna de pesquisa. 
Também promoveu o treinamento de seus quadros com a participação 
em eventos científicos nacionais e internacionais, visitas técnicas e 
cursos. Numa terceira etapa desta fase de fortalecimento da área, a 
Embrapa dotou seu sistema de pesquisa com equipamentos de alto 
desempenho computacional (HPC) para análise de dados genômicos. 
Como equipamentos de HPC são caros e os projetos individualmente não 
poderiam arcar com esses custos de investimento, a solução encontrada 
foi criar uma equipe de bioinformatas e equipar um nodo central com 
equipamentos de alto desempenho computacional com capacidade de 
atender aos projetos de pesquisa que usam as tecnologias genômicas e 
que pudesse ser acessado por todos.  Este processo tornou-se a base 
para o surgimento do Laboratório Multiusuário de Bioinformática da 
Embrapa (LMB) na Embrapa Agricultura Digital, em 2011.

Criação do Laboratório Multiusuário 
de Bioinformática

O LMB, estabelecido para enfrentar os desafios da análise de 
dados genômicos em um ambiente colaborativo, foi criado com uma 
missão definida. Sua inauguração, em 2011, foi marcada pela presença 
do então presidente da Embrapa, Maurício Lopes, e foi instituído 
pela Deliberação nº 55, de 19/09/2011(Embrapa, 2011a) (Figura 
1). Por meio da Resolução Normativa nº 16, datada de 22/09/2011 
(Embrapa, 2011b), foi aprovado o Plano de Implantação e Operação 
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do Laboratório Multiusuário de Bioinformática, em que são apresentados 
os seus objetivos principais, a criação de um comitê assessor de caráter 
consultivo e as suas fases de implantação.

O  LMB foi criado com o objetivo de viabilizar soluções de bioinformática 
para projetos de pesquisa, desenvolvimento e inovação na Embrapa em 
um ambiente colaborativo, atendendo aos seguintes objetivos: 

•	 Contribuir para o avanço na fronteira do conhecimento e incorporar 
novas tecnologias em bioinformática.

•	 Viabilizar soluções eficientes para demandas de bioinformática.
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Figura 1. Foto da inauguração do LMB, em outubro de 2011, com a presença 
do então presidente da Embrapa, Maurício Lopes (à direita na foto); do chefe-
geral da Unidade na época, Kléber Sampaio (à esquerda); da atual presidente 
da Embrapa, Silvia Massruhá, então chefe-adjunta de Pesquisa da Unidade; 
e do pesquisador Michel Eduardo Beleza Yamagishi (ao centro). 
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•	 Disponibilizar acesso à infraestrutura computacional de alto desempenho.

•	 Prover a Embrapa de competências em bioinformática.

O LMB desempenha um papel fundamental como facilitador 
especializado em projetos que abrangem a geração e análise 
de sequências genômicas. A bioinformática, dada sua natureza 
multidisciplinar, atua desde a definição de hipóteses biológicas até a 
interpretação dos resultados, conferindo ao LMB uma função central 
na pesquisa agrícola. O processo de análise de dados genômicos 
implica na minuciosa exploração e interpretação do vasto repositório 
de informação do genoma de um organismo. Para desvendar os 
segredos guardados na informação genética de um indivíduo, 
empregam-se ferramentas avançadas de bioinformática e técnicas 
computacionais, proporcionando a extração eficaz do conhecimento.

 Durante esse processo de extração do conhecimento, são 
reveladas informações genéticas essenciais. Ao longo de uma 
década, o LMB tem sido um protagonista nesse cenário, participando 
em mais de cem projetos de pesquisa e atendendo a mais de 150 
usuários de várias instituições. Sua infraestrutura de 130 terabytes de 
dados biológicos e investimentos contínuos refletem o compromisso 
em enfrentar os desafios da bioinformática na agricultura.

Infraestrutura computacional e 
processo de análise de dados

Conforme destacado anteriormente, a bioinformática é inerentemente 
multidisciplinar, abrangendo uma vasta gama de campos do conhecimento, 
como engenharia de software, matemática, biologia, agricultura, ciência da 
computação e tecnologia da informação. Essa área foi concebida para lidar 
com a enorme quantidade de dados biológicos, antecipando-se ao advento 
do termo “Big Data”.

	 No roadmap do processo de análises de dados de um projeto 
de pesquisa em colaboração com o LMB que envolve dados genômicos, 
descrito na Figura 2, a bioinformática aparece na terceira fase do processo.
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Esse roadmap revela o caminho desde a formulação de perguntas 
biológicas até a obtenção de resultados inovadores, envolvendo a aquisição 
de dados genômicos, pré-processamento, análise e interpretação. Este 
trajeto, intrinsecamente complexo e interativo, abrange diversos estágios. 
Inicia-se com a definição de uma hipótese relacionada a um problema 
ou fenômeno biológico de interesse agrícola. Esse problema pode versar 
sobre melhoramento genético, doenças, evolução, resistências ou outras 
áreas da biologia. Uma vez estabelecido o problema, o próximo estágio 
envolve a aquisição de dados genômicos relevantes, que pode incluir 
dados de sequenciamento de DNA (genoma completo, RNA-Seq), 
proteômica, metabolômica, ou outras tecnologias ômicas. A determinação 
da metodologia de coleta de dados deve preceder a execução, e dados 
públicos provenientes de fontes como GenBank, Protein Data Bank e 
ENCODE podem ser inestimáveis fontes complementares de dados.

Assim que uma questão biológica que envolve coleta de dados é feita, 
a equipe de pesquisadores que trabalha com os organismos conversa 
com a área de bioinformática para estudar a melhor forma de coleta dos 
dados. As amostras biológicas são então obtidas para serem enviadas aos 
laboratórios de geração de dados. Como mencionado acima, podem ser 
gerados dados de sequenciamento, genotipagem, microarranjos. Esses 
dados brutos são transferidos para os servidores do Laboratório Multiusuário 
de Bioinformática, organizados, processados e as análises são realizadas.

Após o recebimento dos dados coletados, a bioinformática passa 
a ter um papel crítico ao desencadear uma série de etapas de análise e 
interpretação. Os dados passam por um minucioso processo de pré-
processamento que inclui a limpeza dos dados para remoção de ruído e 
artefatos, além do controle de qualidade. Em casos que envolvem dados 
multiômicos, ocorre a integração de diferentes conjuntos de dados.



16 Documentos 191

Figura 2. Roadmap dos processos de análise do LMB para projetos geradores 
de dados biológicos.
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A fase analítica compreende o uso de ferramentas de bioinformática 
e algoritmos especializados, abordando diversas frentes conforme a 
natureza da questão biológica em estudo. Isso pode incluir busca de 
variantes, análise da expressão diferencial de genes, investigações 
filogenéticas e análise de bioinformática estrutural. A aplicação de 
técnicas estatísticas visa identificar padrões e correlações, fornecendo 
uma base sólida para a interpretação dos resultados. A visualização 
desses dados é então realizada para ajudar na exploração dos dados, 
na comunicação das descobertas e na identificação de outliers. 
A interpretação adequada desses dados pode guiar futuras pesquisas 
experimentais ou sugerir uma descoberta promissora. Durante todo o 
caminho percorrido, a colaboração com os cientistas das duas áreas, 
biologia e bioinformática, é crucial para garantir que a pesquisa é 
biologicamente significativa e tem um rigor estatístico. O resultado 
das análises sempre retorna ao pesquisador que gerou a pergunta 
biológica para que seja aplicada em uma melhoria ou um produto.

O processo que leva desde uma questão biológica até uma 
inovação significativa é desafiador, mas é imprescindível para 
descobertas e avanços na agricultura. A equipe do LMB possui uma 
sólida visão de colaboração para abordar os desafios biológicos 
de relevância agrícola nas pesquisas da Embrapa por meio da 
bioinformática, e demonstra este compromisso ao interagir com os 
diversos programas de pesquisa de melhoramento.  

Outras funções do LMB podem envolver o desenvolvimento de 
bancos de dados para organização dos dados, criação de worksflows 
para realização de análises e até mesmo desenvolvimento de software 
personalizados. O LMB também atua com treinamento de pessoas 
que desejam fazer suas próprias análises e fornece consultoria sobre 
as metodologias a serem aplicadas em cada caso.

Na concepção do LMB, foi proposta a manutenção de uma 
estrutura capaz de atender aos projetos estratégicos demandantes 
de análises de grande volume de dados por meio de ferramentas 
especializadas e o fortalecimento de uma equipe de profissionais 
multidisciplinares, capazes de compreender as questões biológicas 
envolvidas nos projetos agrícolas e que tivessem formação adequada 
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para lidar com as análises de dados de grande volume. Para isso, 
foi criado um plano trienal de investimento cujo objetivo era garantir 
a atualização de dois aspectos essenciais de qualquer sistema de 
HPC: o processamento/análise dos dados e o armazenamento 
seguro destes dados. O processo de análise dos dados proposto para 
os projetos que utilizam as facilidades do Laboratório Multiusuário 
de Bioinformática abrange todas as etapas de vida dos dados: 
recebimento, armazenamento, processamento e análise, tudo isso 
dentro de uma infraestrutura computacional que suporta todas 
essas etapas do processo e produz resultados e inovação. Daí a 
necessidade de manter um sistema HPC atualizado e com garantias 
de segurança.  

Para facilitar o acesso dos usuários à infraestrutura e às análises 
de bioinformática, implementamos uma política de acesso simples e 
rápida. Ao mesmo tempo, foi enfatizada a importância da segurança 
e sigilo dos dados, garantindo um ambiente seguro para as atividades 
realizadas no laboratório e para os dados armazenados.

Os projetos que são atendidos dentro do LMB envolvem questões 
que abrangem, entre outros aspectos, a determinação da função de 
genes, o estudo da evolução de espécies, o aumento da produção, 
a criação de organismos resistentes e a melhoria da qualidade dos 
produtos. Para resolver estas questões, os tipos de análises mais 
trabalhadas pela equipe do LMB são: montagem de genomas e 
transcriptomas; identificação de genes de interesse; identificação 
de genes diferencialmente expressos; identificação e caracterização 
de marcadores moleculares; identificação de SNPs; anotação de 
genes; análise de qualidade de sequências; análise comparativa de 
genomas; desenvolvimento de ferramentas.

Atuação do LMB
O modelo organizacional definido para o LMB está descrito na 

Figura 3. Esse modelo descreve as formas de acesso, entradas e 
saídas e os relacionamentos estabelecidos. 
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Figura 3. Modelo organizacional do LMB.

O modelo, que foi desenhado na criação do LMB, implicava 
no atendimento a diversos clientes, desde empresas privadas a 
parceiros nacionais ou internacionais. E atenderia, principalmente, 
as pesquisas desenvolvidas na Embrapa colaborando na execução 
de projetos de interesse da Empresa. O laboratório teria uma gestão 
dividida entre a parte de infraestrutura e de análise dos dados, e um 
processo de recebimento de dados e entrega de resultados que se 
beneficiariam destas duas instâncias.
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O acesso ao LMB é feito por meio do site oficial do laboratório, 
acessível em: https://www.embrapa.br/agricultura-digital/lmb. Para 
utilizar a infraestrutura computacional, é necessário preencher 
um formulário com algumas informações e um resumo do projeto. 
Após a análise da solicitação e do plano de atividades descrito, será 
determinado o período de autorização de acesso. Para garantir um 
controle adequado de acesso e uso dos servidores, é criado um 
cadastro com informações do usuário para cada conta de acesso, 
junto com uma área de trabalho configurada com as permissões 
apropriadas.

Uma vez que a conta de acesso é criada, o usuário tem 
acesso remoto ao servidor de submissão de tarefas. Para tarefas 
que demandam mais tempo de processamento, elas devem ser 
submetidas por meio de um gestor de filas, o qual define a ordem 
de execução e gerencia a distribuição de tarefas entre os servidores.

Nossas colaborações em pesquisa englobam a análise de 
conjuntos de dados volumosos e processamento complexo, 
empregando diversas ferramentas e protocolos. Frequentemente, 
isso demanda a repetição de etapas de análise com o ajuste fino 
de parâmetros. A equipe do LMB já participou ativamente em vários 
projetos de pesquisa realizando tarefas como montagem de genomas, 
análise de transcriptomas, análise de expressão diferencial, detecção 
de SNPs e CNVs, metagenômica, entre outras. Colaboramos para 
encontrar resultados biologicamente relevantes em projetos distintos, 
com características diversas e organismos variados, como ovinos, 
bovinos, peixes, caprinos, arroz, milho, soja, dendê, café, guaraná, 
eucalipto, banana, trigo, entre outros (Anexo 1).

Ao longo dessa década, a infraestrutura computacional adquirida 
com recursos do LMB já foi utilizada por mais de 150 usuários de 
diversas Unidades da Embrapa e outras instituições de pesquisa. 
Desde a implantação do LMB, foram atendidos mais de cem projetos 
de pesquisa que demandam processamento de alto desempenho, 
em colaboração com pelo menos 20 Unidades Descentralizadas 
de pesquisa da Embrapa (Amazônia Ocidental, Arroz e Feijão, 
Agrobiologia, Agroenergia, Café, Caprinos e Ovinos, Cerrados, Gado 
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de Corte, Gado de Leite, Mandioca e Fruticultura, Meio Ambiente, 
Milho e Sorgo, Pecuária Sudeste, Pecuária Sul, Pesca e Aquicultura, 
Recursos Genéticos, Semiárido, Soja, Suínos e Aves, Trigo) e 
também com instituições externas, como o Instituto de Biologia da 
Universidade Estadual de Campinas (IB-Unicamp), Escola Superior 
de Agricultura “Luiz de Queiroz” (Esalq), Universidade Estadual 
Paulista (Unesp), Universidade Federal de Minas Gerais (UFMG), 
Universidade Federal de Pelotas (UFPel), Universidade Federal do 
Rio Grande do Sul (UFRGS), Universidade Federal de Mato Grosso 
do Sul (UFMS), Universidade de São Paulo (USP), Universidade 
do Estado de Mato Grosso (Unemat), Centro de Aquicultura da 
Unesp (Caunesp), Universidade Federal de São Carlos (UFSCar), 
Universidade do Estado de Santa Catarina (Udesc), Comissão de 
Biossegurança do Instituto de Biologia (CBio-IB) da Universidade 
Federal Fluminense (UFF), Instituto Agronômico de Pernambuco 
(IPA), Universidade de Wageningen (Holanda), Biotechnology and 
Biological Sciences Research Council’s (UK), Universidade de Cornell 
(USA). As publicações, patentes e produtos resultantes destes 
trabalhos pode ser encontrada no Anexo 2. 

No que diz respeito à formação de recursos humanos em 
bioinformática, a equipe do laboratório contribuiu diretamente por 
meio de:

•	 Treinamentos em ferramentas de bioinformática.

•	 Orientação/coorientação de dissertações de mestrado e teses 
de doutorado para alunos de várias universidades.

•	 Recebimento de visitantes para treinamentos de curta duração 
(Anexo 3). 

Estas atividades de formação já beneficiaram ao menos 400 
usuários, resultando na capacitação de profissionais que atualmente 
trabalham no Brasil e no exterior. Além disso, em parceria com o 
programa de pós-graduação do Instituto de Biologia da Universidade 
Estadual de Campinas , foram ministrados cursos específicos em 
bioinformática para colegas da Embrapa e parceiros externos nos 
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últimos anos. O laboratório também estabeleceu parceria com a 
instituição EMBL-EBI (European Bioinformatics Institute) no projeto 
CABANA (Capacity Building for Bioinformatics in Latin America), 
disponível em: http://cabana.online.

Considerações finais
O sucesso alcançado pelo LMB ao longo desta década é atribuído, 

em grande parte, à sua equipe altamente qualificada, ao investimento 
em máquinas de computação de alto desempenho e à criação de uma 
extensa rede de colaboradores nacionais e internacionais. Desde sua 
criação, a equipe do Laboratório Multiusuário de Bioinformática da 
Embrapa liderou e contribuiu em projetos de grande relevância, tendo 
seu reconhecimento reafirmado por meio de diversas premiações, 
como a mencionada no Projeto PIBA. Além desta, teve ainda a 
premiação nacional do sistema Embrapa nas categorias “Parcerias” 
e “Qualidade Técnica” com o projeto Rede Genômica Animal; a 
premiação nacional do sistema Embrapa na categoria “Equipes - 
Ação Gerencial Categoria Parcerias”, em 2012; e premiação nacional 
de equipes na categoria “Criatividade”, com o projeto Identificação de 
Genes de Interesse para a Suinocultura por meio de Genotipagem 
SNPs em Grande Escala. Também teve destaque no aniversário de 47 
anos da Embrapa com a tecnologia TambaPlus e, nas comemorações 
de 48 anos da Empresa, com a  Plataforma AquaPlus. Ainda, em 2020, 
um membro da equipe, o pesquisador Michel Yamagishi, recebeu o 
prêmio inventores Unicamp - Categoria Patentes Concedidas, da 
Agência de Inovação da Universidade Estadual de Campinas (Inova 
Unicamp).

Ao longo dos anos, a bioinformática passou por uma evolução 
notável, desencadeando transformações significativas que a 
impulsionaram para uma nova e empolgante era. O crescimento 
exponencial no volume e complexidade dos dados biológicos, 
impulsionado pelos avanços em tecnologias de sequenciamento 
de alto rendimento, proteômica, metabolômica e outros campos 
“ômicos”, demanda ferramentas e abordagens computacionais 

http://cabana.online/
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sofisticadas para a análise eficaz e interpretação desses conjuntos de 
dados. Essa revolução resultou na integração da pesquisa biológica 
tradicional com métodos computacionais, gerando uma colaboração 
interdisciplinar que se tornou a marca registrada da bioinformática 
moderna. Os limites entre a biologia e a ciência da computação estão 
se tornando cada vez mais difusos, os bioinformatas de hoje lideram 
essa convergência, preenchendo cada vez mais a lacuna entre duas 
disciplinas aparentemente distintas.

Após completar uma década de existência, o Laboratório 
Multiusuário de Bioinformática encontra-se num ambiente onde a 
bioinformática difere da bioinformática de dez anos atrás em vários 
aspectos importantes, principalmente devido aos avanços tecnológicos 
e às mudanças na disponibilidade de dados. Nos últimos dez anos, 
houve avanços significativos nas tecnologias de sequenciamento de 
DNA e RNA. O sequenciamento de próxima geração (NGS) tornou-
se mais acessível. Com isso, houve um crescimento no volume e 
na complexidade dos dados biológicos disponíveis, exigindo o 
desenvolvimento de ferramentas computacionais mais sofisticadas 
e tornando a análise de dados um elemento  essencial em todo o 
processo da pesquisa biológica.

O aumento na integração de diferentes tipos de dados biológicos, 
como genômica, transcriptômica, proteômica e metabolômica levou 
a uma abordagem multiômica que permite uma compreensão mais 
abrangente dos processos biológicos, mas também aumenta os 
desafios computacionais. Abordagens com técnicas de machine 
learning e inteligência artificial têm sido usadas cada vez mais. 
A bioinformática hoje é caracterizada por um ambiente de pesquisa 
dinâmico e laboratórios como o LMB precisam lidar com desafios 
computacionais complexos associados à análise integrada de 
grandes conjuntos de dados, exigindo um aumento considerável da 
capacidade computacional e da infraestrutura de armazenamento de 
dados. Antevendo esta necessidade, a infraestrutura disponibilizada 
pelo LMB deverá em breve ser incrementada com a aquisição 
de novas máquinas de processamento e armazenamento com 
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financiamento público (projeto da Finep, chamada pública MCTI/FINEP/
CT-Infra 04/2018).

Com uma infraestrutura adequada, uma equipe coesa e 
interdisciplinar, investimento em treinamento e na organização 
padronizada dos dados gerados a bioinformática tem o potencial de 
promover  avanços significativos na agricultura.
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Anexo 1 — Projetos desenvolvidos no LMB nos seus 
primeiros dez anos de existência1

• Abordagens moleculares integrativas aplicáveis ao desenvolvimento de ativos 
tecnológicos que reduzam a emissão de gases de efeito estufa por bovinos de 
corte.

• Análise do transcriptoma de Paspalum spp. sob estresse hídrico.
• Aquagen: Desenvolvimento e validação de ferramentas genômicas aplicadas à 

aquicultura.
• Inibidores da poligalacturonase de fungos fitopatogênicos: uma forma de controle 

da monilíase e da vassoura-de-bruxa e em cacau e cupuaçu.
• BioSSecco: biologia de sistemas de adaptação à seca, calor e alta concentração de 

CO2 em Vellozia spp.
• Carrapato bovino: Identificação de antígenos para o desenvolvimento de vacina 

através de vacinologia reversa.
• Comparação dos genomas bovino e taurino.
• Construção de redes gênicas a partir de dados de microarranjos.
• Desenvolvimento e validação de marcadores SNPs para identificação de cultivares e 

rastreabilidade de cafés especiais.
• Exploração do microbioma da rizosfera para uma produção sustentável do trigo.
• Expressão diferencial em seringueiras.
• Hologenoma de Nelore: implicações na qualidade de carne e em eficiência 

alimentar.
• Identificação de CNVs e associação com características produtivas em Canchim.
• Identificação de genes em cana-de-açúcar, relacionados a tolerância da planta a 

condições de seca prolongada.
• Identificação de genes em caprinos, em busca do mecanismo de tolerância dos 

animais ao parasita gastrointestinal Haemonchus contortus.
• Identificação de genes em diferentes raças e cruzamentos de gado de corte, 

envolvidos com qualidade da carne e tolerância ao carrapato bovino (Rhipicephalus 

microplus).
• Identificação de genes em eucalipto para o melhoramento genético da madeira 

para a indústria de papel e celulose.
• Identificação de genes em trigo, relacionados a resistência ao fungo causador da 

ferrugem (Puccinia triticina).
• Identificação de marcadores moleculares relacionados a características 

reprodutivas e de desempenho em suínos.
• Interação genótipo x ambiente na qualidade dos grãos e bebida em café.
• JM-CNV: desenvolvimento de software para a identificação de CNVRs (regiões de 

Copy Number Variation).
• KOMODO: desenvolvimento de software para detecção de genes homólogos, 

significativamente sub ou super representados entre táxons.
• Machado: framework para armazenar, buscar e visualizar informação biológica.

1 Os projetos listados tiveram liderança de membros da equipe do LMB e também parceria com outras Unidades da Embra-
pa e instituições.
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• Maxiplat: Plataforma computacional para integrar e armazenar os dados e 
informações provenientes dos projetos do arranjo MaxiBife relativos aos fenótipos, 
pedigree e genótipos dos diversos rebanhos, bem como dados econômicos e 
ambientais inerentes aos sistemas produtivos.

• Microbioma da rizosfera de bananeira na ausência e presença do fusarium da 
banana (Fusarium oxysporum f.sp. cubense).

• Montagem do genoma da Cachara (Pseudoplatystoma fasciatum) testando nova 
tecnologia de montagem.

• Montagem do genoma do caiaué (Elaeis oleifera), espécie de oleaginosa da família 
do dendê, considerada uma das promessas para o aumento de produtividade a 
campo relacionada a produção de óleo.

• Montagem do genoma do camarão para estudo populacional com a utilização de 
técnica de redução de complexidade para digerir partes repetitivas. 
(https://www.embrapa.br/busca-de-noticias/-/noticia/60909107/ferramenta-
genetica-faz-analise-de-linhagens-de-camarao-cinza)

• Montagem de genoma de duas cepas de lentivírus de cabra.
• Montagem do genoma do guaraná.
• Montagem do genoma Nelore (Bos taurus indicus), como subsídio para a realização 

de pesquisas que buscam melhorias em termos de produtividade e qualidade de 
carne na raça bovina de maior representatividade na pecuária de corte nacional.

• Montagem do genoma do Tambaqui (Colossoma macropomum), espécie aquícola 
nativa mais importante do Brasil, constituindo uma fonte de informação para a 
identificação de marcadores moleculares, melhoramento genético, conservação e 
estudos biológicos da espécie.

• PlantAnnot, Plant Co-expression Annotation Resource. Sistema desenvolvido para 
encontrar proteínas que não têm nenhuma anotação ou função atribuída (PUFs). 
(https://www.machado.cnptia.embrapa.br/plantannot)

• POTION: desenvolvimento de software para detecção de seleção positiva e genes 
envolvidos em processos adaptativos.

• Programa de melhoramento do trigo: marcadores moleculares para diversas 
características de interesse em trigo.

• RNAseq de bactérias Aeromonas hydrophila e Streptococcus agalactiae, resistentes 
ou não ao antibiótico florfenicol.

• Tecnologias para computação distribuída, armazenamento de grandes volumes de 
dados e workflow científico, em suporte à pesquisa agropecuária.

• Tolerância à seca prolongada em duas cultivares de cana-de-açúcar.
• Vírus do Mosaico: Estudo de variabilidade genética em diferentes cultivares de 

trigo.
•
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