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Gendmica: decifrando a linguagem da vida L

decifrando

a linguagem da vida

Resumo H& pouco mais de vinte anos come¢amos a engatinhar nos estudos

gendmicos. Hoje ja caminhamos com passos firmes e rapidamente aprenderemos a
correr. Se o seqiienciamento do DNA é uma realidade, o desafio atual € a compreen-
sdo dainformacao, a pds-gendmica ou gendmica funcional. Mesmo assim, neste curto
periodo de tempo desvendamos as nossas origens e nossas relacdes com 0s outros
seres vivos, iniciamos a compreensdo dos mecanismos celulares, descobrimos as
bases hereditarias de algumas das mais importantes doencas, conhecemos melhor os
organismos que direta ou indiretamente nos afetam. Enfim, jA sabemos de onde
viemos, a grande questao é saber para onde vamos e o que faremos quando finalmen-

te aprendermos aler o cédigo da vida.

Palavras-chave: genémica —
seqlienciamento — genética — pos-
gendmica — sociedade

1. O que é genbmica?

Se vamos falar de genémica, devemos
comegar pelo inicio: o que se entende por
gendmica e como se chega a obter a infor-
macao referente ao codigo davida?

Toda a informagdo necessaria para for-
macao e funcionamento das células e, con-
sequentemente, do organismo inteiro,
encontra-se contida no genoma de um orga-
nismo, seja este um virus, uma bactéria,
uma planta, ou um homem. A genémica cor-
responde & aquisi¢do dos dados referentes
ao genoma, a sequéncia completa do mate-

rial genético, isto €, do DNA (acido desoxirri-
bonucléico) de um organismo.

A obtencgéo desta informagé&o ndo é uma
tarefa simples. Os menores genomas bacte-
rianos apresentam aproximadamente um
milhdo de pares de bases, e os genomas
eucariotos superiores como 0 genoma
humano possuem alguns bilhdes de pares
de bases. SO parailustrar, este seria aproxi-
madamente o nimero de caracteres presen-
tes em 200 livros de 1.000 péaginas. A varia-
¢do notamanho dos genomas pode ser apre-
ciada nos exemplos apresentados na Ta-
bela 1.

De um modo geral, a analise de um geno-
ma comega com a obtengdo de um banco
gendmico. Este banco correspondente a
fragmentos aleat6rios do DNA do organismo
clonados em vetores bacterianos. O conjun-
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to dos clones bacterianos deve conter todo o
genoma do organismo em estudo, o que no
caso de genomas maiores corresponde a
milhares de clones.

A seguir, cada um dos fragmentos de
DNA presentes nos clones deve ser seqiien-
ciado. Um sequienciador automatico é capaz
de analisar sequéncias de aproximadamente
750 pares de bases, estabelecendo assim
um limite para o tamanho dos fragmentos a
serem analisados. Entretanto, um seqiencia-
dor moderno é capaz de analisar 96 seqiién-
cias em paralelo, num total de aproximada-
mente 72000 pb a cada duas horas, ou uma
producéo teérica de 50 milhdes de pares de
bases por dia.

Logo apoés, os milhares de fragmentos
seqlienciados devem ser colocados em
ordem de maneira a reconstituir a seqiiéncia
completa do genoma. Um enorme “quebra-
cabeca” no qual cada uma das sequiéncias
deve ser comparada com todas as outras até
encontrar regides de superposicéo. Os frag-
mentos que apresentam regifes terminais
semelhantes podem ser assim colocados em
ordem formando “contigs”. Os contigs vao
sendo encaixados uns aos outros até forma-
rem o genoma inteiro. No caso de bactérias,
organismos com apenas um Cromossomo
circular, o genoma estara completo quando
apenas uma sequéncia circular inteira seja
obtida. Ja no caso do genoma humano, os 23
cromossomos (0o homem apresenta dois con-
juntos de 23 cromossomos) devem ser repre-
sentados sem sobrarem seqléncias.

Este trabalho de construgdo do genoma &
certamente realizado por programas compu-
tacionais desenvolvidos especificamente
com este propésito. Entretanto, quanto maior
0 genoma, e especialmente no caso de geno-
mas eucariotos, mais sequiéncias podem néo
se encaixar devido a falta de fragmentos,
sendo necessario um trabalho experimental
preciso de fechamento do genoma.

Estabelecida a seqiiéncia do DNA, pas-
sa-se a fase seguinte denominada de anota-
¢do, na qual os possiveis genes sao identifi-
cados com base na presenca de pequenas
sequiéncias caracteristicas (promotores,
codons de iniciagdo, cddons de terminagdo)
e comparagdo com genes previamente iden-
tificados no genoma de outros organismos.

Além da andlise de genomas completos,
dados a complexidade e o tamanho dos geno-
mas eucariotos, uma segunda forma de pro-
jetos genoma tem ganhado especial atencgéo.

Sdo os denominados de EST (Expressed
Sequence Tags) que correspondem ao
seglienciamento de regifes expressas do
genoma num determinado tecido ou num con-
junto de tecidos. A andlise destas seqiiéncias
se da pela obtencdo e seqlienciamento de
bancos de cDNA (c6pia de DNA obtida atra-
vés de transcricdo reversa a partir dos RNA
mensageiros).

Os projetos envolvendo andlise de EST
ndo permitem a reconstituicdo completa do
genoma, mas possibilitam a comparacéo
entre grupos de células e limitam a informa-
¢do aquelas expressas. Cabe lembrar que
grande parte do genoma de eucariotos supe-
riores corresponde a sequéncias repetitivas
néo-funcionais, fato pelo qual o seqiencia-
mento completo, se pode trazer muitas infor-
magoes interessantes, representa um enor-
me trabalho se o objetivo for a procura dos
genes que determinam as caracteristicas e
funcdes celulares. No caso do homem, ape-
nas 1% do genoma é responsavel pelos apro-
ximadamente 30.000 genes, o restante, cor-
responde a seqliéncias intergénicas e
sequéncias repetitivas.

Um dos casos tipicos de aplicagcdo de
EST séo os estudos gendmicos do cancer,
nos quais a comparagdo de sequéncias
expressas em células “normais” e em células
tumorais tem permitido a identificacdo de
genes com expressao alterada, muitos dos
quais envolvidos nos processos oncogéni-
COs.

Os principais objetivos dos estudos geno-
micos podem ser resumidos em:

(1) seqiienciamento e comparacéo de

genomas de distintas espécies;

(2) identificacdo de genes e determina-
¢do da funcdo das proteinas por
estes codificadas;

(3) compreensao da expressao génica;

(4) reconstituicdo do processo evolutivo;

(5) predigdo das estruturas protéicas e
suas interagoes;

(6) determinacdo da associacao entre
mutacdes especificas e doengas
hereditarias.

2. Pés-genémica ou gendmica
funcional: o grande desafio

Para ler um livro, ndo basta conhecer as
letras e seus sons, é necessario identificar as
palavras e saber o seu significado para poder
decifrar as frases e finalmente compreender
o livro. Da mesma forma néo basta conhecer
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aseqliénciade nucleotideos (Adenina, Timi-
na, Guanina e Citosina) e as suas proprie-
dades, é necessario identificar os genes e
descobrir a sua funcdo de forma a poder
decifrar as vias metabdlicas e chegar a com-
preender o funcionamento celular.

Este é o grande desafio da “pds-
gendmica” ou “andlise funcional”. Estes estu-
dos envolvem ensaios biolégicos e bioqui-
micos, além de importante analise e compa-
racdo de dados. A partir da sequiéncia de
DNA de um gene, ou possivel gene, pode
ser prevista a sequéncia do RNA e com
base nesta, a sequéncia da proteina codifi-
cada por um gene. Com a seqiiéncia da pro-
teina é possivel prever a funcdo da mesma
por comparagao com outras seqiiéncias ja
descritas. O acumulo de informagédo sobre
as proteinas codificadas por um dado orga-
nismo permite obter uma idéia das fungées
metabdlicas por ele executadas e, conse-
glentemente, prever o efeito que as altera-
¢Oes nos distintos genes podem causar na
estrutura e funcdo do organismo.

Se o0 seqlienciamento de um organismo
é trabalhoso e relativamente demorado, a
obtencéo de dados completos sobre o funci-
onamento de cada gene, e do genoma
como um todo, é um trabalho enorme e cer-
tamente mais lento. Afortunadamente,
todos os organismos tém uma origem
comum e, portanto, semelhancas genéticas
e metabdlicas. Assim sendo, o descobri-
mento da funcdo de uma determinada pro-
teina pode ser transferido por comparagao
para outros organismos, resultando num
importante efeito multiplicador.

3. Do gene a gendmica

Os ultimos 15 anos tém visto uma revo-
lucdo nos estudos biolégicos com o surgi-
mento das analises de genomas inteiros,
conhecida como gendmica. Esta mudanca
na biologia molecular foi o resultado de uma
longa seqiiéncia de descobertas que vao
dos classicos estudos mendelianos, pas-
sando pela definicdo da funcdo génica, a
andlise da estrutura do 4cido desoxirribonu-
cléico (DNA), o desenvolvimento de ferra-
mentas para manipulacdo do DNA, entre
muito outros (Tabela 2).

O primeiro genoma sequenciado foi o do
fago OX174, completado em 1975. Este
pequeno virus bacteriano de DNA fita sim-
ples apresenta um genoma de apenas
5.386 nucleotidios (nt), tamanho muito

pequeno se comparado com aquele de proca-
riotos e eucariotos. Foi apenas em 1995, que o
primeiro organismo de vida livre, a bactéria
Haemophilus influenzae (1.887.192 pares de
bases) foi totalmente seqiienciado, abrindo a
erados genomas.

O desenvolvimento de novos equipamen-
tos para seqlienciamento, o advento da ampli-
ficacdo de DNA, a automacgdo do processa-
mento dos dados de seqiiéncias, entre muitos
outros avancos, tém levado a um aumento
exponencial na capacidade de analise de
seqgliéncias de DNA, e conseqiientemente, no
namero de genomas completamente sequen-
ciados. Uma viséo do aumento da informacao
gerada pelos diversos projetos genoma distri-
buidos pelo mundo pode ser apreciada na Figu-
ra 1. Hoje contamos com informag&o de mais
de 300 genomas bacterianos, 27 genomas de
arquéias e 13 genomas eucariotos.

Certamente dentre todos os projetos geno-
ma executados e em execucgéao, o projeto geno-
ma humano representa um marco cientifico e
tem suscitado uma enorme expectativa por
parte de toda a sociedade, merecendo uma
atencao especial.

O primeiro movimento no sentido de
sequienciar o genoma humano surgiu em 1984
na Universidade da Califérnia, em Santa Cruz.
De forma independente dos esfor¢cos de Sins-
heimer, em Santa Cruz, o Departamento de
Energia (DOE) dos Estados Unidos comegou,
em 1986, a pensar num projeto genoma huma-
no. Cabe salientar que o DOE é responsavel
por estudos de genética humana e mutagéo
devido a sua ligagdo com os programas nucle-
ares, tanto militares quanto civis. Ja no final de
1988, James Watson, um dos responsaveis
pela elucidacdo da estrutura do DNA, foi nome-
ado Diretor Associado da Pesquisa do Geno-
ma Humano no Instituto Nacional de Saude
(NIH) com um orcamento de 28,2 milhdes de
délares para o periodo 1988-1989. Imediata-
mente, o NIH e o DOE assinaram um memo-
rando de cooperacao, o qual levou a criagdo de
uma organizacao internacional para o sequien-
ciamento completo do genoma humano, for-
malmente denominada HUGO (Human Geno-
me Organization).Jaem 1990, o Projeto Geno-
ma Humano, que pode ser considerado um
dos empreendimentos cientificos mais ambici-
0s0s, envolvia 5.000 cientistas de 250 labora-
térios distintos localizados nos Estados Uni-
dos, Canada, Europa e Jap&o, com um orga-
mento conjunto que, segundo fontes diferen-
tes, variava entre 3 e 53 bilhdes de ddlares.
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De forma independente, em 1994, Craig
Venter fundou, com financiamento misto, o
Instituto para Investigagdo Gendmica (TIGR),
que ja em 1995 publicou o primeiro genoma
completo de um organismo de vida livre, a
bactéria H. Influenzae. Em 1998, pela uniédo
daTIGR e da empresa Applera Corp. foi cria-
daaCeleraGenomics, a qual por suavez con-
cretizou uma “joint venture” com a Applied
Biosystems.

A corrida entre estes dois grupos levou a
publicagdo independente, por parte da Cele-
ra e do consorcio internacional, de um primei-
ro rascunho (~90%) do genoma humano em
2001. Entretanto, foi em abril de 2003, dois
anos antes do previsto, que o consorcio inter-
nacional apresentou formalmente o genoma
humano completo. Na verdade, 99,9% dele.

4. Estudo de genomas no Brasil

Em meados dos anos 90, o Brasil ainda
ndo tinha ingressado na era gendmica e se
encontrava relativamente atrasado em biolo-
gia molecular, enquanto centros de sequenci-
amento de diversos organismos surgiam e se
consolidavam nos Estados Unidos e na Euro-
pa. Para enfrentar esta situagdo, a Fapesp
(Fundagédo de Amparo a Pesquisa do Estado
de S&o Paulo), junto com a associagdo de
citricultores de Sédo Paulo, criou a rede de
laborat6rios denominada ONSA (Organizati-
on for Nucleotide Sequencing and Analysis),
a qual teve como primeiro objetivo o sequen-
ciamento completo da bactéria fitopatogén-
cia Xylella fastidiosa, agente causal da doen-
¢a dos citrus conhecida como “amarelinho”.
Em apenas trés anos, o genoma da X. fastidi-
osa de aproximadamente 2,7 milhdes de
pares de bases foi completamente seqiienci-
ado gerando um artigo capa da Nature em
julho de 2000.

Mesmo antes do término do seqiencia-
mento do primeiro organismo, o CNPq langou
o Projeto Genoma Brasileiro (dezembro de
1999). Este projeto envolveu 25 laboratérios
distribuidos por todo o Brasil com o objetivo
de seqlienciar a bactéria Chromobacterium
violaceum. Esta bactéria de potencial biotec-
nolégico com genoma de aproximadamente
4,6 milhdes de pares de bases foi completa-
mente sequenciada em apenas dois anos,
consolidando em escala nacional a compe-
téncia nas areas de biologia molecular, bio-
quimica e bioinformatica.

Com estrutura e competéncia instaladas,
o Brasil passou a ser uma das poténcias na

area de gendmica contando com projetos de
seqienciamento de patbgenos animais e
vegetais (Mycoplasma synoviae, M. hyopne-
umoniae, Xanthomonas citri, X. campestris,
etc.), agentes causais de doengas humanas
(Schistosoma mansoni), 0 mosquito trans-
missor da malaria (Anopheles darlingi), plan-
tas de indiscutivel importancia econdmica,
como a cana-de-agucar, o café, e o eucalipto.
Além destes, o Brasil desenvolve um dos
mais importantes trabalhos em anélise gend-
mica do cancer humano, focalizando princi-
palmente aqueles com maior incidéncia no
Brasil, quais sejam: o cancer de cabeca e pes-
coco, cancer de colo do Utero e cancer de
estdbmago.

5. Beneficios, duvidas e
implicacbes da gendbmica humana

O trabalho de interpretacdo (gendmica
funcional) do genoma humano encontra-se
ainda nos primeiros passos, mas é possivel
prever a sua contribuicdo nos campos da
medicina, da biotecnologia, da farmacologia,
entre outros. Enfim, o projeto genoma huma-
no afeta e afetard a sociedade e cada um dos
individuos.

Uma primeira aplicacdo dos resultados
obtidos com o projeto genoma humano diz
respeito aos testes de DNA. Este campo de
pesquisa genética permite o uso de peque-
nas quantidades de tecido (100 a 200 célu-
las), como sangue, cabelo e saliva, paraiden-
tificar padrbes genéticos. Estes padrbes
podem ser utilizados para identificar individu-
0s, por exemplo, em testes de paternidade,
na medicina forense ou na identificag&o cri-
minal.

Nos testes de paternidade, o padrdo mole-
cular da mée ou do pai pode ser comparado
com aquele do feto ou da crianga, resultando
na confirmag&o ou ndo da paternidade com
alto grau de preciséo (>99,999%). Da mesma
forma, amostras de DNA obtidas na cena de
um crime podem ser comparadas com aque-
las dos suspeitos podendo servir legalmente
como prova de acusagéo ou de inocéncia.

Beneficios dos testes de DNA sdo inques-
tionaveis. Entretanto, algumas questdes
podem ser levantadas: (1) quais séo os direi-
tos de uma pessoa ja falecida?; (2) quem
pode ter acesso as amostras e as informa-
¢Oes genéticas de um individuo?; (3) como e
onde devem ser guardadas as amostras de
um individuo de forma a garantir o direito de
privacidade?
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Uma segunda aplicacdo dos estudos
gendmicos diz respeito ao teste genético de
susceptibilidade a doencas tais como: diabe-
tes, cancer, sindrome de Tay-Sachs, esclero-
se multipla, doenga de Alzheimer, entre
outras. No futuro préximo, o seqiienciamento
do genoma humano e os estudos poés-
gendmicos permitirdo a realizacdo de diag-
nésticos mais concretos e de longo prazo.
N&o se trata de predizer sentencas de morte,
assegurando através de provas de DNA que
a pessoa vai sofrer um infarte, mas de contar
com dados para avaliar a porcentagem de
risco de vir a desenvolver uma dada enfermi-
dade. No desenvolvimento de uma doenca,
atuam fatores genéticos e ambientais, de tal
forma que sabendo a priori 0s riscos é possi-
vel tomar medidas para minimizar ou mesmo
impedir o surgimento da doenca.

Devemos levar em consideragdo que
todos os seres humanos compartimos apro-
ximadamente 99% do total do genoma,
sendo o0 1% restante o que nos torna diferen-
tes: distinta cor de pele, de cabelo e suscepti-
bilidade a doencga. Os testes genéticos pode-
rdo no futuro assemelhar-se a informagéo
obtida por um teste de colesterol. Se o nivel
for elevado, ha risco de aterosclerose, mas
esta possibilidade depende de fatores exdge-
nos como o sedentarismo ou a dieta.

No momento os biochips permitem avali-
ar mutagdes em pouco mais de 200 genes
responsaveis por doengas genéticas, sendo
que o total de enfermidades hereditarias é
calculado em aproximadamente 8.000. Hoje
se conhece a funcdo de 7.000 dos 30.000
genes humanos, mas rapidamente os cientis-
tas irdo encontrando as complicadas rela-
¢Oes entre genética e enfermidade, de tal
forma que nas proximas décadas sera possi-

vel avaliar a maior parte das doencas genéti-
cas através de testes rapidos e acessiveis.

Para muitos autores, o conhecimento
genético obriga aos profissionais da area da
saude a reciclar-se para aprender a interpre-
tar corretamente os resultados de diferentes
testes genéticos.

Estes testes possibilitaréo aos pais identi-
ficar as caracteristicas genéticas dos seus
filhos mesmo antes de nascerem, ou a jovens
determinarem se eles herdaram os genes
responsaveis por uma determinada doenca.
Estas informagdes podem ser positivas ja
que, sabendo dos riscos, as pessoas podem
tomar providéncias que minimizem os efeitos
ou a expressao da doenca. Entretanto, deve-
mos nos perguntar: qual serd a reagdo dos
pais ao saberem que o seu filho tem alta pro-
babilidade de apresentar uma dada doenga
incuravel ou de cura dificil? Qual sera o com-
portamento de um individuo ao saber que
nos proximos anos vira a apresentar uma
doencaincuravel e devastadora como a doen-
cade Alzheimer ou de Huntington?

Além destas, outras questdes existem co-
mo as que envolvem o direito & privacidade.
Por exemplo, o que aconteceria se planos de
salde ou companhias de seguros tivessem
ou exigissem informacdes referentes a testes
genéticos de susceptibilidade a doengas?

Outra aplicagdo direta dos conhecimen-
tos advindos dos estudos de gendmica huma-
na diz respeito a terapia génica para o trata-
mento de doencgas herdaveis. A terapia géni-
ca apresenta basicamente dois caminhos: (1)
atroca do gene alterado por um gene normal,
ou (2) o blogueio da a¢éo do gene alterado.
Estas terapias séo ainda experimentais e tém
apresentado diversos efeitos colaterais
durante o tratamento. Entretanto, o desenvol-

ENSAIOQ
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vimento de novos métodos e o crescente
conhecimento sobre processos celulares e
metabdlicos deverdo levar em breve a técni-
cas eficientes e passiveis de serem aplicadas
aum numero crescente de pessoas.

Porém, assim como outros avangos tec-
nolégicos, questdes éticas devem ser levan-
tadas. Por exemplo: (1) Em que estagio do
desenvolvimento da doenga devera ser reco-
mendado o uso de terapia génica: logo que
surgirem os sintomas ou apos terem esgota-
do as possibilidades de tratamentos tradicio-
nais? (2) Quem seraresponsavel pela condu-
¢ao da terapia génica: pesquisadores, médi-
cos ou companhias? (3) Quem tera acesso a
estatecnologia?

Os farmacos que utilizamos sdo produzi-
dos de forma a atuarem na maioria dos paci-
entes. Entretanto, nem todos reagem da
mesma forma a um determinado medica-
mento. Por exemplo, no caso da doenga de
Alzheimer, os pacientes que apresentam
uma variante genética denominada ApoE-4
reagem de forma insatisfatoria aos farmacos
disponiveis. Assim, para muitos cientistas,
uma das aplicagbes imediatas dos estudos
gendmicos é a farmacogenética, ciéncia pela
gual se administram medicamentos segundo
o perfil genético de cada paciente. No futuro
serd comum que 0s pacientes se submetam
atestes genéticos antes de o seu médico deci-
dir o tratamento ou a dose a ser administrada.
Como nos casos anteriores, o desenvolvi-
mento da farmacogenética deve garantir que
os laboratérios ndo direcionem as pesquisas
a grupos genéticos predominantes em popu-
lagBes capazes de pagar a conta, em detri-
mento dos menos favorecidos.

Estas possibilidades e questionamentos
sdo apenas o inicio. Hoje sabemos decifrar as
letras e estamos engatinhando na compreen-
sdo das palavras, sendo apenas uma ques-
tdo de tempo para aprendermos a ler o livro
danossavida. E entdo? Criaremos uma nova
sociedade como em “Gataca”, dominada por
um novo tipo de segregacao, a segregacao
genética? Iremos nos tornar homens cente-
néarios? Cobriremos o mundo de homens e
cavaremos 0 nosso destino final? Enfim,
como usaremos todo esse conhecimento?

Estas questfes preocuparam desde o
inicio cientistas e governos, tendo levado
ainda na década de 1990 a “Declarac¢éo Uni-

versal do Genoma Humano e dos Direitos
Humanos”.

Convocado em meados de 1997, o Comi-
té de Especialistas Governamentais repre-
sentando mais de 80 paises examinou o esbo-
¢o redigido pelo Comité Internacional de Bioé-
tica e aprovou o projeto de Declaracao Uni-
versal do Genoma Humano e dos Direitos
Humanos na 292 sessdo da Conferéncia
Geral da Unesco (outubro/novembro de
1997). A Declaracdo apresenta 25 artigos
divididos em sete itens: (a) a dignidade huma-
na e o genoma humano, (b) direitos das pes-
soas interessadas, (c) investigacfes sobre o
genoma humano, (d) condi¢des para a inves-
tigacao cientifica, (e) solidariedade e coope-
ragao internacional, (f) fomento dos principi-
os da declaracéo, e (g) aplicacéo da declara-
¢do. No que diz respeito a dignidade humana
e 0 Genoma Humano, a Declaragéo aponta:

Artigo 1°

O genoma humano subjaz a unidade fun-
damental de todos os membros da familia
humana e também ao reconhecimento de
sua dignidade e diversidade inerentes. Num
sentido simbdlico, é a heranga da humanida-
de.

Artigo 2°

a) Todos tém o direito ao respeito por sua
dignidade e seus direitos humanos, indepen-
dentemente de suas caracteristicas genéti-
cas.

b) Essa dignidade faz com que seja impe-
rativo ndo reduzir os individuos a suas carac-
teristicas genéticas e respeitar sua singulari-
dade e diversidade.

Artigo 3°

O genoma humano, que evolui por sua
propria natureza, é sujeito a mutagdes. Ele
contém potencialidades que sdo expressas
de maneira diferente segundo o ambiente
natural e social de cada individuo, incluindo o
estado de saude do individuo, suas condi-
¢bes de vida, nutricdo e educacéo.

Artigo 4°

O genoma humano em seu estado natural
ndo deve dar lugar a ganhos financeiros.

Os beneficios do conhecimento cientifico,
em especial do genoma humano, séo eviden-
tes, mas o debate deve estar sempre em aces-
S0, pois cabe a sociedade a decisao final
sobre o uso e disponibilidade dainformacéo.
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Tabela 1 Tamanho e nimero de genes de genomas representativos

Tipo de organismol Tamanho do genoma Numero de genes
Espécie
Mycoplasma genitalium Bactéria 5,8 x 105 pb 470
Escherichia coli Bactéria 4,6 x 106 pb 4.288
Saccharomyces cerevisiae Levedura 1,2 x 107 pb 6.034
Caenorhabditis elegans Nematoide 9,7 x107 pb 18.424
Arabidopsis thaliana Planta 1,2 x 108 pb 25.498
Drosophila melanogaster Inseto (mosca da fruta) 1,8 x 108 pb 13.601
Galus domesticus Ave (galinha) 1,2 x 109 pb ~30.000
Xenopus laevis Anfibio (sapo) 3,1x109 pb ~25.000
Homo sapiens Mamifero (homem) 3,2x109 pb ~30.000
Triticum aestivum Planta (trigo) 1,7 x 1010 pb ~30.000

Figura 1 Progresso no seqienciamento de genomas com base nos dados disponiveis no GeneBank.
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