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A biologia dedicou uma considerdvel fragdo de seu esforgo produtivo na elaboragio
de listas. Listas de espécies animais, listas de horménios, listas de processos metab6li-
cos, listas de componentes celulares, e assim vai. Para os criticos dessa atitude o conhe-
cimento horizontal e superficial teve precedéncia sobre estudos verticalizados. Os ela-
boradores de listas se defendem argiiindo que as grandes sinteses, como o darwinismo,
tém como matéria-prima compilages cuidadosas da diversidade horizontal apresentada
pela natureza.

Essa polémica voltou 2 tona com a recente decisdo do governo dos EUA de investir
bilhdes de délares, ao longo dos préximos trinta anos, com o objetivo de seqiienciar o
genoma humano, produzindo a maior lista da histéria da ciéncia. Essa lista conteré toda
a informagéo genética que determina o que € o homem. Esse € o primeiro megaprojeto
das ciéncias biolégicas, e seus possiveis desdobramentos tém causado celeuma. O obje-
tivo deste artigo € explicar a natureza desse projeto e algumas de suas implicacoes.

Quando uma famflia se retine em volta de um recém-nascido e discute se o nariz é
parecido com o do pai ou se os olhos se parecem com os da mae, estdo na verdade ten-
tando avaliar a contribuigio relativa do genoma paterno e materno na constituicao do
recém-nascido. O genoma contém as informagdes passadas de pai para filho através do
processo de reprodugdo. Assim, o genoma de cada um de nés € constituido de duas
metades, uma proveniente de nosso pai (via espermatozéide), outra de nossa mae (via
6vulo). A informacdo presente no ovo (seu genoma) serd a determinante de todas as
suas caracterfsticas genéticas, como a forma do nariz, cor dos olhos e da pele.

E importante lembrar que nem todas as determinantes de nossas caracteristicas sdo
genéticas. Um exemplo tipico € minha capacidade de andar de bicicleta. A informagio
necessdria para esse feito veio de meus pais. Essa informagao nao € genética e segura-
mente ndo foi transmitida por meio de espermatozSide ou 6vulo. Essa informagao nao
faz parte de meu genoma, e portanto nio serd passada a meus filhos através de meus es-
permatozéides. Se eu quiser que eles andem de bicicleta, serdo necessdrias algumas li-
¢bes e muitos tombos. Por outro lado uma série de caracterfsticas necessérias para que
eles andem de bicicleta serdo herdadas geneticamente, como por exemplo o fato deles
terem pernas e um cérebro capaz de equilibrar o corpo numa bicicleta. Toda a nossa in-
formagéo cultural, apesar de determinar uma grande parte de nossas caracterfsticas e de
ser transmitida de pai para filho, ndo € genética.

Compreender os limites da contribuigdo genética e ambiental na determinagio das ca-
racterfsticas de cada individuo € essencial para entender que diferencas genéticas ndo
podem ser usadas para justificar qualquer tipo de discriminagao racial. Tomemos um
segundo exemplo: Carl Lewis € capaz de correr cem metros em menos de dez segundos.
Eu nio fagco o mesmo em menos de vinte segundos. Qual a razdo para essa diferenga? E
claro que se eu tivesse me dedicado ao atletismo poderia correr cem metros em treze ou
dezesseis segundos, demonstrando que parte de nossa diferenga provém de estfmulos
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Na pdgina ao lado, seqiiéncia
completa (9.229 bases) do DNA
do virus da Aids (HIV-1). A
seqiiéncia fol retirada do
Genebank, um banco de dados
internacional que coleta todas as
seqiiénclas de DNA obtidas nos
diferentes laboratérios. Em sua
vers#o 61 (setembro de 1989) o
banco de dados possufa a
seqiiéncla de 35.342 moléculas
de DNA, totalizando 34.762.585
bases. Atualmente, esse banco
de dados cresce 15% ao ano

ambientais. Mas serd que eu poderia chegar aos dez segundos? Duvido, pois apesar de
ter sido bem alimentado nunca passei de 1,70m de altura e tenho pernas curtas. Prova-
velmente minha constituicdo genética nunca me permitiria chegar aos dez segundos.
Podemos concluir que Carl Lewis, para a tarefa de correr distdncias curtas, € genetica-
mente superior. Qutras pessoas prefeririam dizer que ele tem um talento nato para o
atletismo. Isso ndo quer dizer que ele seja geneticamente superior em qualquer parime-
tro analisado, nem obrigatoriamente inferior em algum outro aspecto, mas € uma sim-
ples constatagdo da diferenga genética existente entre os membros da espécie humana.
Do ponto de vista biolSgico, a igualdade entre as pessoas tem uma natureza estatfstica.
Somos todos iguais porque a média das diferencas genéticas entre as pessoas é muito
menor que a influéncia do ambiente sobre a expressdo das informagdes existentes no
genoma. Um fato bem estabelecido pela biologia € que as caracterfsticas de um indivi-
duo (o fenétipo) € o produto de uma interagdo complexa entre suas caracteristicas ge-
néticas (o gendtipo) e o meio ambiente. Por esse motivo, conhecer as informagdes pre-
sentes no genoma de um individuo ndo € suficiente para prever suas caracteristicas.

A principal contribuicdo da biologia nesta segunda metade do século XX foi a des-
coberta de como o material genético presente no genoma € armazenado, transmitido de
pai para filho e utilizado durante a vida. Essas descobertas equivaleriam, no campo da
transmissdo da informagéo cultural, as seguintes descobertas hipotéticas (em parénteses
os equivalentes genéticos): primeiro se descobriria que uma civilizagdo (os seres vivos)
mantém um registro de toda sua informagfo cultural (genoma) na forma de, por exem-
plo, livros (moléculas de 4cido desoxirribonucléico, DNA). Nestes livros, toda a infor-
magio estaria registrada em uma seqiiéncia linear de letras (seqiiéncias de bases nitro-
genadas), das quais existiriam somente 33 tipos (quatro tipos de bases nitrogenadas: A,
T, C e G). Essas letras se agrupariam em unidades chamadas capftulos (genes). Além
disso, descobrir-se-ia que essa informagio seria utilizada através de um processo com-
plexo chamado de leitura (transcrigdo e tradugfio), sem o qual a informag@o nio teria
qualquer sentido. Por motivos de seguranga, cada membro dessa civilizagdo possuiria
duas cdpias de todos os livros (DNA). Quando nascesse um novo membro dessa civili-
zacdo, tanto o pai quanto a mée passariam ao filho uma cépia de todos os seus livros
(DNAs do espermatozédide e do 6vulo) de modo que o filho tivesse novamente duas c6-
pias da informagdo cultural (informacéo genética).

O genoma de cada ser humano € constituido de 46 moléculas de DNA. Existem duas
cdpias de cada molécula (uma vinda da mae, outra do pai). Portanto cada um de nés tem
23 moléculas diferentes. As moléculas de DNA sio polfmeros muito longos onde quatro
subunidades chamadas de T, C, G e A estdo arranjadas com uma ordem precisa. Toda a
informagao genética necessdria para nossa vida estd contida nesta seqiiéncia de subuni-
dades que sdo lidas e interpretadas pelas células do nosso corpo através de um meca-
nismo bastante complexo. Em todos os seres vivos a informagdo genética estd contida
na seqiiéncia de subunidades das moléculas de DNA que constituem seus genomas.

O Projeto Genoma tem como objetivo conhecer a seqiiéncia precisa destas quatro su-
bunidades nas 23 moléculas que constituem o genoma humano. O problema de determi-
nar a seqiiéncia destas subunidades € conceitualmente simples uma vez que os genomas
de muitos seres vivos j4 foram inteiramente seqiienciados. A informagéo obtida ser4 na-
da mais que uma seqiiéncia do tipo ATTTCCGGATTTAAGTGTCCGTATGCCAGTT
onde cada letra representa uma subunidade. A dificuldade de se obter a seqiiéncia com-
pleta do genoma humano € hoje um problema de tamanho. Os seres vivos mais simples,
como os virus, possuem genomas pequenos, da ordem de milhares de subunidades (por
exemplo, o genoma do virus da Aids, mostrado na ilustragio, possui somente 9.229 su-
bunidades e com essa informagao faz o estrago que € de conhecimento de todos). Nos
seres vivos mais complexos se observa um aumento do tamanho do genoma. Bactérias
como E. coli possuem genomas bem maiores com 4.200.000 subunidades. Uma mosca
possui um genoma de 140.000.000 subunidades. O genoma humano possui
3.300.000.000 subunidades. De maneira geral, o tamanho do genoma reflete a comple-
xidade do ser vivo, pois € ficil entender que a quantidade de informagio necesséria pa-
ra determinar as caracterfsticas de um ser humano € maior que a quantidade necesséria
para determinar as caracterfsticas de uma bactéria. Para se ter uma nogéio do tamanho do
genoma humano, ou o volume de informagao que serd obtido no Projeto Genoma, basta
lembrar que uma pégina de livro contém aproximadamente 2.700 letras e que um livro
de 500 péginas tem 1.350.000 letras. Se ao final do Projeto Genoma fosse editada uma
obra contendo toda a seqiiéncia do genoma humano, ela teria 2.450 livros de 500 pégi-
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\TGAGACACCAGGGATTAGATATCAGTACAATGTGCTTCCH

nas. Assumindo que a tecnologia de seqiienciamento de DNA evolufsse o suficiente pa-
ra permitir a uma pessoa seqiienciar 1.000 subunidades por dia, seriam necessérias
1.000 pessoas trabalhando ininterruptamente por nove anos para terminar o seqiiencia-
mento do genoma humano.

Compreendido o objetivo e a extensdo do Projeto Genoma, resta entender alguns dos
motivos da polémica que o cerca. A principal critica ao projeto vem de pesquisadores
que acreditam que a compilacio desta enorme seqiiéncia terd um custo muito alto
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leitura critica do manuscrilo.

para um beneficio muito pequeno. O argu- Na verdade ndo entendemos
mento principal é que obteremos a seqiién-

cia e nao saberemos interpretd-la. Na ver- ainda a maneira como a
dade ndo compreendemos ainda a maneira . - .
como a informagéo est4 contida na seqiién- informagéo estd contida na

cia de bases do DNA. De posse da seqiién- " .
cia do genoma humano, os cientistas pode- seqUéncm de bases do DNA.

riam ser comparados a uma crianga recém- D 58Nci
alfabetizada, com um pequeno vocabuldrio, e posse da seqiéncia do

que fosse presenteada com as obras com- genoma humano, os cientistas
pletas de Shakespeare. Sabemos que as

.moléculas de DNA codificam a informagio podem se comparar a uma

de viérias formas. A mais simples consiste . .
na codificag@o da seqiliéncia de amino4cidos crianga recém-alfabetizada,

das protefnas. Nessa forma a informacéo buléri
¢ lida de trés em trés subunidades. Cada €OM UM peéqueno vocabulario,

trzpler_ distinto corresponEIe a uma das vinte que fosse presenteada com
subunidades que compdem as protefnas.

A tabela que relaciona cada mplet a um as obrus comple'us de
aminoécido € chamada de cédigo genético e

€ idéntica para todos os seres vivos. E des- Shakespeare... Um exemplo
sa maneira que os seres vivos utilizam as .

informagdes contidas no DNA para fabricar claro disso é o fato de que

a hemoglobina que transporta o oxigénio N >
€m nosso sangue, as enzimas do sistema di- conhecemos toda a seqUénc'a

gestivo e as protefnas que constituem nosso . .
cabelo. Porém, ainda ndo sabemos como do DNA do virus da Aids

a informagdo contida no DNA ¢ utilizada o ngo sabemos o bastante de
para gerar, no feto, uma estrutura complexa

como uma mio ou um cérebro. Sem divida, sua biologiu para destrui-lo
nossa capacidade de “‘leitura’ das informa- .
¢oes presentes no DNA € limitada. Um sem matar o paciente

exemplo claro disso € que conhecemos a

seqiiéncia completa do DNA do vfrus da _
Aids (vide figura) e nem por isso compre-

endemos o suficiente sobre sua biologia pa-

ra podermos destrui-lo sem matar o paciente

que o carrega. Muitos criticos do projeto acreditam ser preferivel investir o dinheiro
em pesquisas que levassem a uma maior compreenséo dos mecanismos utilizados pelos
seres vivos para “‘ler” e ‘‘traduzir” as informagGes presentes no DNA. Acreditam que €
prematuro obter a seqiiéncia completa do genoma humano se ainda ndo podemos enten-
dé-lo. Os defensores do projeto acreditam que se ndo obtivermos a seqiiéncia serd muito
dificil compreender a complexidade que nos espera pela frente. Em outras palavras, os
defensores do Projeto Genoma acreditam que somente praticando a leitura em obras
complexas poderemos compreender toda a sutileza de Shakespeare.

Um segundo motivo de polémica, que provoca certa reacdo entre a populacido em ge-
ral, € o problema moral do homem ter acesso a sua informagéo genética iniciando sua
manipulagdo e redirecionando a sele¢do natural. Os mesmos medos que existiram no
infcio da clonagem de genes em 1980 ressurgem novamente. Estes medos tém pouco
cabimento. E dificil imaginar que a posse da seqii€ncia do genoma humano permita ma-
nipulagées ndo possfveis hoje. Os métodos cléssicos de selegdo, como os utilizados para
melhorar as ragas de bovinos, ainda sdo eficientes. O que barra a espécie humana de
utilizar esses métodos ndo € o desconhecimento de como fazé-lo, mas um impedimento
de ordem moral. A prética tem mostrado que todos os esforcos cientificos dirigidos a
compreensao dos fend6menos relacionados ao genoma humano tém gerado avangos na
4rea médica. Exemplos como a descoberta dos oncogenes (genes responsiveis pelo de-
sencadeamento dos processos cancerosos), ou de genes responsiveis por muitas doen-
gas genéticas, exemplificam essa argumentagao.

A realidade € que o Projeto Genoma j4 foi iniciado. E, como muitos projetos cientifi-
cos, ndo nos permite dizer com certeza o que iremos encontrar pela frente, nem prever
as conseqii€ncias sociais da informacgdo obtida.
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