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MELHORAMENTO E DIVERSIDADE GENETICA

Por que sequenciamos genomas na Embrapa
Agroenergia?

sexta-feira, dezembro 15, 2017

Muito se fala sobre gendmica e genoma humano, milhares ou milhdes de reais sdo investidos
anualmente nesta drea pelo mundo, e vérias revistas cientificas trazem novos genomas em suas

capas. Mas, o que é genoma? Por que é importante entendé-los? E, por onde comecar?

Genoma é o conjunto do material genético e
hereditario dos organismos vivos, codificado em
seu DNA (em alguns casos, no RNA). A Gendmica é
a ciéncia que estuda os genomas. Nosso genoma,
por exemplo, é muito complexo, e organizado em
cromossomos. Cada um dos cromossomos €
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composto por uma longa cadeia de DNA (dupla
hélice ou dupla fita), e o DNA é a forma como
quase todos os seres vivos do nosso planeta
armazenam e passam adiante as informacoes
genéticas (em alguns casos é o RNA, como em
virus). No DNA estdao os genes, utilizados como
“moldes” para a producao de proteinas, e também
outras estruturas, incluindo um

complexo sistema de regulagao génica.

Resumindo a histéria, a partir da sequéncia de um
genoma, diversas andlises podem ser realizadas,
como a anotagdo das estruturas, a comparacao
entre  diferentes genomas, as  andlises
filogenéticas, de vias metabdlicas, de regides
reguladoras e muitas outras. De modo geral, o
genoma € a base necessdria para uma série de
estudos posteriores.

Desde que o sequenciamento de genomas maiores,
como o humano, ficou economicamente viavel, a
obtencao do draft do genoma tornou-se um dos
primeiros passos na pesquisa de organismos
relevantes para determinadas linhas de pesquisa.
Draft (rascunho) é uma versao incompleta da
sequéncia de um genoma, e é a versao mais
comum, pois obter um genoma absolutamente
completo ainda é dificil e caro, e sé se justifica
para genomas mais simples e/ou para organismos
de alto valor (como organismos modelo).

Mas como se chega ao draft de um genoma? A
obtencdao de um novo genoma comeca pelo seu
sequenciamento, processo de identificacao da
sequéncia de nucleotideos do DNA (Adenina,
Guanina, Citosina e Timina), que inclui
principalmente: escolha do material; preparacao
do DNA; sequenciamento; controle de qualidade
das sequéncias; montagem; e anotacdo das
estruturas.

O primeiro passo ¢ a escolha do material biolégico
adequado, como uma planta importante num
programa de melhoramento genético, ou uma cepa
de levedura com capacidade diferenciada de
producdo. De modo geral, a escolha estd
relacionada com um individuo diferenciado de
uma espécie importante para uma linha de
pesquisa, o que indica normalmente relacao com
produtividade agricola, industrial ou sadde. Por
exemplo, na Embrapa Agroenergia estamos
trabalhando com genomas de plantas relacionadas
a bioenergia, como caiaué (dendé americano),
macatba e pinhdo-manso, e microrganismos
relacionados a processos de producao de energia,
como leveduras e microalgas.

Apods a coleta do material bioldgico, é realizada a
extracdo do DNA, que é preparado, avaliado e
enviado para o sequenciamento. Existem
diferentes tecnologias de sequenciamento. Todas
geram coOpias de pedacos do DNA original, sendo
necessaria posterior montagem dos fragmentos
para obtencdo da sequéncia original. A capacidade
de gerar sequéncias (tecnologias e equipamentos)
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aumentou consideravelmente com as demandas
dos projetos do Genoma Humano, publicados em
2001 nas duas mais importantes revistas cientificas
da area (Nature e Science). Conforme a quantidade
de dados bioldgicos gerados aumentava, também
crescia a importancia dos bioinformatas para a
andlise destas grandes quantidades de informacao.
Grandes quanto? Estamos falando de varios
arquivos com milhoes de linhas e varios Giga Bytes
(GB) cada um. Por exemplo, um arquivo de 60 GB
(que nem abre no Windows) tem cerca de 823
milhoes de linhas, correspondendo a 205,8 milhoes
de sequéncias, e um bom Servidor Linux demorou
nove (9) minutos apenas para contar o seu nimero
de linhas. Grandes assim.

Além da grande quantidade, estes dados nao sao
‘perfeitos’, isto é, parte das sequéncias
normalmente apresentam problemas, como: baixa
qualidade, residuos da construcdo das bibliotecas
(parte da preparacdo do DNA) e do
sequenciamento, ou contaminacdes. Por isto, o
controle de qualidade (QC, de Quality Control) dos
dados de sequenciamento é essencial.

O primeiro passo €é analisar e visualizar a
qualidade dos dados brutos. Sao verificadas
informacbes como a qualidade (na identificacdo
dos nucleotideos, ou seja, a chance de que esta
identificacao esteja correta), os residuos de
adaptadores e a proporcao entre os nucleotideos.
De acordo com as caracteristicas de cada conjunto
de dados, outras ferramentas sdo utilizadas para
filtrar os dados. Nesta fase, sdo retiradas, por
exemplo, sequéncias com baixa qualidade,
contaminacoes, e trechos com residuos de
adaptadores ou vetores. Quando necessario, €
verificado o pareamento das sequéncias e o
tamanho dos insertos.

O processo de Controle de Qualidade tem muitos
detalhes, variando com o tipo de tecnologia, de
sequenciamento solicitado, de organismo, de
software a ser utilizado na montagem, entre
outros. Trata-se de uma tarefa complexa e que
demanda pessoal especializado e infraestrutura
robusta de hardware e software, pois além dos
processos serem demorados, é necessdrio que
sejam executados varias vezes para verificar
melhores parametros.

Tudo isto para conseguir aproveitamento maximo
dos dados, e em 2017 a equipe do LBB (Laboratdrio
de Bioinformatica em Bioenergia -
https://Ibb.cnpae.embrapa.br) esta trabalhando em
sequenciamento e montagem de novo de varios
genomas, sendo pelo menos trés de plantas, trés
de algas, e trés de leveduras, com previsao de
novos genomas para 2017, incluindo o
resequenciamento de cerca de 40 genomas de
plantas. Montagem? Falaremos mais
detalhadamente sobre a montagem de genomas e a
anotacdo de suas estruturas no préximo artigo,
nao perca. Se for montar seu préprio genoma, nao
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se esqueca de fazer um bom controle de qualidade!
Embrapa Agroenergia
Mais informacoes sobre o tema

Servico de Atendimento ao Cidadao (SAC)
www.embrapa.br/fale-conosco/sac/
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