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A Biologia Avangada € uma novissima area do conhecimento que engloba uma série de
modernas tecnologias e ferramentas que podem ser aplicadas em qualquer ramo da Biologia, da
Medicina e da Agropecudria. A producdo de pequenos ruminantes ja comecou a ser beneficiada
pelas ferramentas da Biologia Avancada. No entanto, hd ainda muito o que ser feito,
principalmente quando comparado aos avancos ja alcancados na espécie humana e em outros
organismos modelo, como o camundongo. Para se ter idéia dos avancos relativos entre as
pesquisas com o0 ser humano e com as principais espécies de ruminantes, apresentamos a
Tabela 1, que mostra os progressos até o momento (14/margco/2008) no nimero de “ESTs” (do
inglés expressed sequence tags) depositadas no GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) em cada
uma das espécies.

TABELA 1. Quantitativo de informagdo genética em humanos e nas principais espécies de
ruminantes

Espécie ESTs Genoma completo
Homo sapiens 8.252.299 SIM

Bos taurus 1.559.876 SIM

(Bos indicus) (35.701)

Ovis aries 209.985 NAO
Capra hircus 13.518 NAO

A Tabela 1 evidencia a defasagem das pesquisas nas espécies de pequenos ruminantes,
principalmente a espécie caprina, em relagdo aos mais estudados bovinos e seres humanos. O
objetivo desta palestra € mostrar o que ja foi ou tem sido desenvolvido, bem como o enorme
potencial de pesquisa em Biologia Avancada nestas espécies.

Para efeitos didaticos, podemos dividir a Biologia Avancada nas seguintes sub-areas:

Caracterizacdo e conservagao em recursos genéticos
Prospeccao de genes e funcdes biologicas

Genbmica estrutural e funcional

Protebmica

Bioinformatica

Analises estruturais, comparativas e funcionais de genomas
Melhoramento Genético (incluindo o melhoramento molecular)
Transformacao genética (Transgenia)

Biosseguranca e Biorremediacao

coooocccocc
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Caracterizacao e conservacao de recursos genéticos

A caracterizacdo de um dado organismo vivo pode ser morfolégica, fisiologica, bioquimica
ou molecular. Na caracterizagdo morfologica séo registrados a forma e a estrutura dos diversos
constituintes do organismo. Na caracterizacao fisiologica é feito o estudo da funcdo. No caso da
caracterizacdo bioquimica sdo estudados os processos bioquimicos (reacdes que ocorrem no
organismo) e na caracterizacdo molecular, que é a que enfatizamos aqui, o organismo é
dissecado em nivel molecular com estudos de estrutura e funcao de moléculas.

A caracterizacdo molecular é essencial para os estudos de conservacdo, melhoramento
genético e bioprospeccdo. Um estudo tipico de caracterizacdo e conservacdo de mamiferos
envolve as seguintes etapas: 1. conhecer a variabilidade genética, 2. restaurar a variabilidade
(com o emprego de biotécnicas da reproducdo e ferramentas de biologia molecular) e 3. a
conservacao propriamente dita.

Recentemente, pesquisadores da Embrapa Caprinos tém promovido a caracterizacédo e
conservacdo de ragas caprinas, em dois projetos de pesquisa (Silva, 2005a e b) A Embrapa
Recursos Genéticos e Biotecnologia também possui 0 Programa Brasileiro de conservacdo de
recursos genéticos animais (Egito et al., 2002). Entre outras espécies, este programa apresenta
frentes de conservacéo de ovinos e caprinos, principalmente na regido Nordeste.

Prospeccéo de genes e funcdes bioldgicas

Tradicionalmente, o enfoque das pesquisas consistia em conhecer uma determinada
funcdo biolégica e s6 entdo buscar o gene responsavel. Atualmente, com o grande volume de
genes sendo descobertos dia apos dia, a situagdo € inversa, pois sdo estes genes, em sua
maioria desconhecidos, que demandam caracterizacdo (Malone et al., 2006). Este processo de
caracterizacdo se denomina prospeccéo de genes.

O processo de prospeccdo de genes envolve analise in silico (bioinformaética) e analises
moleculares. Tudo comeca com a procura de sequéncias nos bancos de dados. Estas sequiéncias
sdo entdo alinhadas umas com as outras para que sejam identificadas as sequéncias similares,
ou dominios conservados. Com esta informacgédo sao construidos primers degenerados, que séo
pequenas seqiéncias de DNA contendo mais de uma combinacéo de bases, permitindo com que
seqiéncias com pequenas diferencas sejam amplificadas igualmente. Em paralelo a isto sdo
construidas bibliotecas de cDNA a partir de RNA extraido de determinados tecidos, e submetido a
transcricdo reversa. Finalmente, é feita a triagem destas bibliotecas por meio de reacdes em
cadeia da polimerase (PCR) utilizando os primers degenerados (Malone et al., 2006).

Genbmica Estrutural e Funcional

A Gendmica é uma area que despontou nos anos 90 e vem causando um grande impacto
em varias outras areas do conhecimento. O Brasil vem acompanhando os avancos de perto e ja
se tornou uma referéncia por ter sido o primeiro a sequenciar o genoma completo de um
fitopatdgeno (Xylella fastidiosa) e por participar de outros projetos de repercussdao mundial
(genoma humano do cancer, genoma bovino, etc.).

A Gendmica se divide em duas grandes areas: a gendmica estrutural e a funcional. A
gendmica estrutural estuda a estrutura dos genes e suas abordagens vao desde as ferramentas
de mapeamento genético, passando pelo seqlienciamento em larga escala de genes e incluindo a
andlise estrutural e modelagem de proteinas. Sua principal meta é a geracdo de dados
(sequéncias génicas). J& a gendmica funcional, como o proprio nome indica, tem como meta o
estudo da funcéo destes genes. Suas principais ferramentas sdo os estudos de expressdo génica
diferencial (comparacao de transcriptomas).



Gendmica Estrutural

Mapeamento génico

O mapeamento gendmico é classicamente dividido em mapeamento genético, citolégico
e fisico. Os mapas genéticos sdo construidos a partir das freqiéncias de recombinacdo entre
genes. Os mapas citolégicos sdo baseados em padrdes de bandeamento dos cromossomos e 0s
mapas fisicos sdo baseados em distancias moleculares, em pares de bases. Estes trés tipos de
mapas se relacionam entre si, embora ndo de uma maneira exata. Isto ocorre principalmente
porque as freqliéncias de recombinacdo ndo produzem mapas genéticos exatamente lineares.

Recentemente, os mapas de ligacdo (linkage maps) também tém assumido grande
importancia nos estudos de gendmica e genética molecular. Estes mapas consistem em diversos
marcadores polimorficos (como RFLPs, VNTRs, STRPs e SNPs) que eventualmente se
encontram préximos a genes de interesse (em linkage). Ja existem mapas de ligacéo tanto para
ovinos (exemplos em Galloway et al., 2006; Maddox et al., 2001; Crawford et al., 1995) quanto
para caprinos (Vaiman et al., 1996). Outra ferramenta importante da genémica estrutural séo as
bibliotecas BAC (do inglés “bacterial artificial chromosome”). Estes cromossomos artificiais de
origem bacteriana podem albergar pedacos de cromossomos de organismos superiores,
facilitando o estudo dos mesmos. Estas bibliotecas também ja estdo disponiveis para ovinos
(exemplo em Tabet-Aoul et al., 2000) e caprinos (Schibler et al., 1998).

Estas ferramentas sédo bastante Uteis para a espécie em que o estudo foi conduzido, mas
também podem ser extrapoladas para outras espécies proximas ou mesmo mais distantes,
caracterizando os estudos de gendbmica comparativa. Em espécies onde a informacao genética é
escassa e portanto poucas ferramentas sdo disponiveis, como 0S pequenos ruminantes, a
gendmica comparativa é bastante utilizada.

Sequenciamento

Quando se idealiza um projeto genoma, duas abordagens podem ser utilizadas: ou se faz
0 sequienciamento de bibliotecas gendbmicas ou entdo o sequienciamento de bibliotecas de cDNA
(gendmica funcional). A diferenca basica entre as duas abordagens € que no sequienciamento das
bibliotecas gendmicas é sequenciado o DNA inteiro do organismo, contendo tanto regifes
codificantes (genes) como as ndo codificantes. Para alcancar este objetivo o DNA é fracionado
em pedacos menores e subclonado em vetores apropriados que entdo sdo introduzidos em
bactérias (E. coli) que vdo multiplica-los. No seqiienciamento das bibliotecas de cDNA sado
seqiienciadas apenas as regides codificantes (0s genes propriamente ditos). Neste caso, 0 RNA
mensageiro (RNAm), intermediario entre a informacgédo génica (DNA) e as proteinas, é convertido
em uma molécula mais estavel, o cDNA, que é entdo subclonado e multiplicado em E. coli.

O seqlienciamento em si € feito pelo método dos dideoxinucleotideos (proposto por
Sanger, 1975) e conduzido atualmente em modernos seqilienciadores automaticos.

Gendmica Funcional

Existem cinco niveis de regulacdo da expressdo génica, a saber: 1. a transcricdo, 2. 0
processamento do RNA, 3. a estabilidade do RNA, 4. a traducdo e 5. a pés-traducao. Dentre eles,
a traducao (conversao do DNA em RNA mensageiro) € um dos mais importantes.

Tecnologias para o estudo da expressdo génica diferencial

Convencionalmente, as analises dos padrfes de expressao génica eram feitas com genes
pontuais, por meio de técnicas classicas como o northern blot, o ensaio de protecdo da
ribonuclease e o0 RT-PCR (atualmente muito empregada a RT-PCR quantitativa ou em tempo
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real). Com o advento da era gendmica, foram desenvolvidas tecnologias que permitem a analise
da expressdo génica de centenas de genes ao mesmo tempo. Existem técnicas para todos os
tipos de orcamento. Elas vao do differential display (DDRT-PCR), o seqiienciamento em larga
escala de ESTs, as bhibliotecas de cDNA subtrativas, a analise serial de expressdo génica
(SAGE), o MPSS, até os macro e microarranjos de DNA e os genechips. Algumas destas
tecnologias requerem a compara¢do com banco de dados, como o SAGE e o MPSS. Estes
bancos de dados ainda nado estdo disponiveis para ovinos e caprinos o que torna limitada a
aplicacdo da tecnologia nestas espécies. Ja no caso dos microarranjos € muito comum recorrer-
se a gendbmica comparativa, aplicando por exemplo microaaranjos bovinos para experimentos
com ovinos e caprinos (Diez-Tascon et al., 2005). Ja existe um microarranjo descrito para ovinos
e o mesmo foi utilizado no estudo da resisténcia genética a verminose (Keane et al., 2006).

A tecnologia de microarranjos consiste em fragmentos de DNA imobilizados em um
arranjo ordenado sobre uma superficie sélida em alta densidade. Os cDNAs que serédo testados
sdo marcados com corantes fluorescentes (0s mais comuns sdo as cianinas Cy3 e Cy5). Os
microarranjos entdo séo hibridizados com os cDNAs marcados provenientes de duas amostras
gue se desejam comparar, sendo que cada cDNA é marcado com um fluor6foro diferente
(hibridizagdo competitiva). A intensidade de fluorescéncia para cada ponto € determinada pela
varredura dos microarranjos por um scanner que possui lasers capazes de excitar ambos
fluoréforos separadamente. No caso dos genechips ndo é feita a hibridizacdo competitiva e sim as
amostras de RNA séo hibridizadas sepradamente a réplicas dos genechips.

Protedmica

A Protedmica engloba conhecimentos e técnicas capazes ndo s6 de identificar um conjunto de
proteinas produzidas por uma célula mas também de revelar as interacdes e inter-dependéncia
dos processos bioldgicos. Sabe-se que a cada seqliéncia génica correspondem uma ou mais
proteinas. A cada proteina é atribuida uma funcao na célula. Portanto, a seqiiéncia primaria dos
aminoacidos de uma proteina codificada no genoma corresponde a uma Unica conformacao
espacial funcional .

Atualmente sado disponiveis tecnologias que permitem amostras centenas ou milhares de
proteinas em géis bidimensionais. Além disso, com o desenvolvimento da espectrometria de
massas € possivel identificar ndo somente as seqiéncias polipeptidicas mas detectar as
modificagdes pos-traducionais.

O mapa protedmico consiste em duas etapas: a separacdo das proteinas a partir do
fracionamento de um extrato celular e a identificacédo de cada proteina.

As proteinas sdo inicialmente separadas por suas capacidades de protonacdo, através de seus
pontos isoelétricos, em um gradiente de pH e, a seguir, na segunda dimenséao pelo seu tamanho,
através de suas massas moleculares relativas. Os métodos classicos de marcacgao das proteinas
sd0 a marcacao pela prata e pelo Coomasie blue.

A identificacdo e o seqiienciamento das proteinas sao feitos pela espectrometria de massas. As
duas técnicas, desorpcdo ionizante assitida por uma matriz (MALDI) e a ionizagdo por
eletrodisperséo (ESI), tornaram-se amplamente utilizadas na identifica¢cdo e seqlienciamento de
polipeptideos.

Bioinformética

A Bioinformatica envolve uma série de ferramentas computacionais, sem as quais as
andlises de dados moleculares gerados pela Genética Molecular, Gendmica e Protedmica
seriam impossiveis. A complexidade da informacéo é tanta que na maioria dos casos nao pode
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ser estudada pelo mesmo individuo que trabalha no laboratério e se faz necessario, portanto,
a figura do bioinformata.

Dentre as atribuicbes da bioinformatica estdo: 1. coleta, organizacdo e analise de
seqiiéncias de DNA e proteinas, 2. comparacao (alinhamento) de seqiiéncias, 3. construcao
de arvores filogenéticas, 4. predicdo de estruturas tridimensionais de moléculas biolégicas
(RNA e proteinas), 5. estudo da interacdo entre genes e seus produtos, 6. deteccdo e analise
de redes génicas.

Felizmente, na Regido Nordeste, ja existem nulcleos de Bioinformatica que vém se
fortalecendo cada vez mais. S6 no estado do Cearda temos o Nicleo de Gendmica e
Bioinformatica, o NUGEN, ligado a Faculdade de Medicina Veterinaria da Universidade
Estadual do Ceara (UECE), o Nucleo de Biotecnologia de Sobral (NUBIS), que € um convénio
entre a Universidade Federal do Ceara (UFC), a Universidade Estadual Vale do Acarau (UVA)
e a Embrapa Caprinos, e finalmente, o nicleo de bioinformética ligado ao mestrado em
Bioprospeccéo Molecular, da Universidade Regional do Cariri (URCA).

Unido de esforcos entre a Gendmica, Protedmica e Bioinformatica;

Recentemente, uma iniciativa australiana mas com colaboradores em todo mundo, incluindo o
Brasil, propbs o Projeto Genoma Ovino.

No mesmo sentido, um projeto de grande porte, intitulado Desenvolvimento de Biotecnologias
para Promogdo Socioecondmica Sustentavel da Caprinocultura, mais conhecido como
BioBode, foi recém aprovado pela FINEP. O projeto envolve varias instituicdes de pesquisa
nordestinas, incluindo a Embrapa Caprinos. Este projeto visa a aplicacdo da Gendmica
Funcional, a Protebmica e a Bioformatica em prol do aumento da informacdo genética em
caprinos. Suas metas séo basicamente as seguintes:

U Identificar, pelo menos, 10.000 etiquetas de genes expressos (ESTs) de glandula
mamaria e tecidos do sistema reprodutor masculino de caprinos da raca Moxoto;

U Caracterizar 100 proteinas diferencialmente expressas no leite e no sémen de caprinos
da raca Moxoto, criados sob diferentes condi¢cdes nutricionais, sanitarias e variadas
formas de manejo;

U Formar um banco de dados moleculares visando a mineracdo de dados e a obtencéo de
marcadores moleculares para qualidade do leite e eficiéncia reprodutiva;

U Prospectar o potencial biotecnolégico de genes e proteinas caprinas;

U Formar um rebanho com pelo menos 50 caprinos da raca Moxoté.

Andlises estruturais, comparativas e funcionais de genomas

Este item ndo deixa de fazer parte da Bioinformética, porém tem ganhado importancia
com a necessidade de andlise do grande numero de dados gerados pelos diversos Projetos
Genoma. E o que se chama comumente de “anota¢do” dos genomas.

A anotacao pode se dar em trés niveis:

U Anotacdo em nivel de nucleotideos, onde procura-se encontrar a localizacao fisica das
sequéncias de DNA e descobrir onde estdo os genes, RNAs, elementos repetitivos,
éxons, introns, regido promotora, etc.

U Anotacdo em nivel protéico, onde procura-se descobrir a provavel funcdo dos genes,
identificando quais s8o aqueles que determinado organismo possui e quais ele nao
possui.

U Anotacédo em nivel de processo, onde procura-se identificar as vias e processos nos quais
diferentes genes interagem, montando uma anotacdo funcional eficiente. Extraido de
http://www.odnavaiaescola.com/anotacao.htm)

Melhoramento Animal
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O melhoramento animal se baseia na selecdo e a sele¢do consiste na escolha correta dos
individuos que produzirdo descendentes levando em consideragdo caracteristicas morfoldgicas
e/ou produtivas que se deseja ver expressas na geracao seguinte. Portanto, a selecdo é uma
ferramenta que tem o objetivo de melhoria ou fixacdo de alguma caracteristica de importancia.
Isso quer dizer que ela tem por finalidade aumentar, na populacdo, a frequéncia de alelos
favoraveis (este texto foi parcialmente extraido de Sider, 2007).

A selecdo pode ser feita baseada em elementos fenotipicos, ou seja, nas caracteristicas
visiveis ou mensuraveis de um individuo, produzidas pela interacdo entre genes e ambiente. Por
ndo necessitar de qualquer analise adicional, a selecao fenotipica é bastante utilizada pelos
produtores, mas ndo € necessariamente a mais adequada, pois nem sempre as caracteristicas
visiveis ou mensuraveis sdo herdadas. A selecdo também pode ser genotipica (baseada no
genaotipo) e, neste caso, se divide em quantitativa ou molecular. No caso da selecdo genotipica
quantitativa, dados fenotipicos relacionados a caracteristicas de interesse econdémico s&o
analisados por formulas matematicas complexas, que apontam nao somente a herdabilidade de
uma determinada caracteristica, como também os reprodutores que transmitem essa
caracteristica de forma mais efetiva para seus descendentes. Esta é uma forma mais demorada
de selecdo quando comparada a selecdo fenotipica. A selecdo genotipica molecular € uma nova
e importante ferramenta para o melhoramento genético animal e tem como principio a busca por
genes candidatos associados as caracteristicas de interesse e a sua aplicacdo como marcadores
moleculares na selecdo assistida por marcadores. Esta abordagem, baseada em testes de DNA,
promete ser rapida e confiavel, de modo que seu altos custos de implantacdo e execucdo sejam
logo recuperados. Esta forma de selecdo, como qualquer outra, também requer a informacéo
fenotipica.

A selecdo assistida por marcadores possui trés ferrametas de estudo para chegar a
genes candidatos: o mapeamento genético, a busca do gene principal e a expressdo génica
diferencial (gendmica funcional).

O primeiro caminho, e também a abordagem mais classica, € o0 mapeamento genético
através do estudo de loci, ou regifes cromossOmicas que afetam caracteristicas quantitativas (do
inglés "quantitative trait loci — QTL", ou ainda, “economic trait loci — ETL"). Consiste na andlise de
regides especificas do cromossomo (microssatélites) de todos os individuos de grandes familias
de animais formadas por acasalamentos direcionados. Esses estudos permitem o
estabelecimento de correlagfes entre o perfil dos microssatélites e o desempenho produtivo dos
animais testados. Dessa forma, pode-se mapear 0s cromossomos tentando identificar a
localizacdo dos genes envolvidos com determinada caracteristica de producdo (maciez da carne,
producdo de leite, desenvolvimento corporal, resisténcia a doencgas, entre outras). Uma
determinada regido de QTL pode gerar por si s6 um marcador genético sem, necessariamente,
identificar o gene ou os genes responsaveis pelo fendtipo.

O segundo caminho, denominado busca do gene principal, baseia-se no conhecimento
prévio dos mecanismos fisiolégicos envolvidos com a manifestacdo das caracteristicas de
producdo em questdo e na tentativa de pesquisar as variacdes de genes especificos (enzimas,
horménios ou proteinas) entre individuos que apresentem fendtipos distintos. E uma abordagem
limitada, uma vez que trabalha com um ou poucos genes de cada vez, e sabe-se que a maioria
das caracteristicas fisioloégicas sdo determinadas por varios genes.

Recentemente, as pesquisas tém voltado a atencdo para um terceiro caminho, que é o
estudo da expressao génica diferencial (gendmica funcional), baseando-se no principio de que os
animais que apresentam caracteristicas fenotipicas diferentes, possam diferir tanto
gualitativamente quanto quantitativamente na producdo de RNA mensageiro (RNAmM) e,
consequentemente, na expressao da proteina que o mesmo codifica. Os microarranjos de DNA e
a analise serial de expressdo génica (SAGE) estdo entre as ferramentas mais utilizadas nesta
abordagem. Estas técnicas de andlise de expressao génica permitem estudar inimeros genes
simultaneamente, identificar aqueles que estejam diferencialmente expressos e eventualmente
agrupa-los quanto ao seu envolvimento em diferentes situacdes fisioldgicas e/ou patolégicas. No
entanto, trata-se de uma abordagem dispendiosa e relativamente demorada pois ndo produz
genes candidatos prontos para serem aplicados na selecdo assistida por marcadores.



Uma nova area recentemente criada, a Genética Gendmica, visa a combinacdo do
mapeamento génico e da gendmica funcional. Suas ferramentas principais sdo os QTLs de
expressado (eQTLs), que combinam as genotipagens aos microarranjos de DNA.

Apesar de todos os esforcos, a selecdo assistida por marcadores ainda ndo esta sendo
plenamente aplicada ao melhoramento de ovinos e caprinos, em parte em funcéo da escassez de
informacado genética nestas espécies, principalmente em caprinos. Enquanto ndo se disp6e deste
tipo de informacdo, esta limitacdo pode ser superada com a utilizacdo de ferramentas de
gendmica comparativa, ou seja, gracas a similaridade genética que existe entre bovinos e os
pequenos ruminantes, ferramentas disponiveis para bovinos, como os microarranjos contendo
genes desta espécie, podem ser aplicadas em estudos com ovinos e caprinos.

Estudos recentes em diversas unidades da Embrapa tém investido na identificacdo de
genes candidatos associados a resisténcia genética a verminose gastrintestinal em ovinos.
Algumas regifes cromossdmicas, como o cromossomo 3 (Gouveia et al, 2007) e 0 cromossomo
20 (dados nédo publicados), estdo sendo estudadas quanto a sua associacdo a resisténcia
genética a verminose. Ambas as regifes sdo conhecidas por conter genes do sistema imune,
como o interferon gama e as moléculas do complexo de histocompatibilidade principal (CHP),
respectivamente, que participam da resposta parasita-hospedeiro. Além disso, esta sendo iniciada
uma linha de pesquisa que visa a identificacdo de genes candidatos associados a resisténcia a
verminose em caprinos por meio de ferramentas de genética molecular (mapeamento génico) e
de genbdmica funcional comparativa (microarranjos de DNA) (Sider, 2008).

Outros projetos da Embrapa Caprinos sao: “Melhoramento Genético da Raca Santa Inés
para a Producdo de Carne” (Lobo, 2005a), “Programa de Melhoramento Genético de Caprinos
Leiteiros” (Lobo, 2005b), “Estudo genético quantitativo molecular para caracteristicas de interesse
econdmico em ovinos” (Lobo, 2006) e “Nucleo de conservacao e melhoramento genético da raca
Morada Nova” (Faco, 2007).

Transformacdo Genética (Transgenia)

A clonagem ja é uma realidade em ovinos e caprinos e pode-se dizer que a transgenia
também. Existe hoje um grande interesse mundial na expressédo de transgenes (modificacdo
da informacéo genética de um organismo por meio da tecnologia de DNA recombinante) na
glandula mamaria de espécies de aptidao leiteira. A espécie caprina tem sido a espécie de
escolha por ter uma alta producdo de leite e por possuir algumas vantagens em relacdo a
espécie bovina, como um periodo de gestacdo menor, maior prolificidade (duas crias séo
comuns), menor intervalo entre partos e um menor custo de criacao.

O Brasil produziu recentemente o primeiro caprino transgénico da América Latina. O
grupo, cearense, mas com parceria de outros estados e também internacional, tentou
inicialmente padronizar os procedimentos reprodutivos necessarios para a producdo de
animais transgénicos. Foram produzidos animais apés a microinjecao pronuclear de embrides,
no entanto, nenhum se comprovou ser transgénico (Freitas et al., 2003). Em estudo posterior,
0 grupo teve sucesso e produzir “Carlos”, um macho transgénico contendo o gene do fator
estimulante de colbnia de granulécitos humano, hG-CSF (Freitas et al., 2007). O hG-CSF é um
fator de crescimento hematopoiético utilizado para prevenir a neutropenia e a leucopenia
induzidos por procedimentos como radiacdo e quimioterapia intensiva em humanos. Também
pode ser aplicado no tratamento de pacientes imunossuprimidos, no infarto do miocardio e na
isquemia cerebral. A hipétese de trabalho era a de que um pequeno rebanho transgénico
expressando este fator poderia suprir o Brasil do hG-CSF.

As diversas etapas da constru¢do do animal transgénico foram: o desenvolvimento DNA a
ser introduzido (fusdo dos genes hG-CSF e alfa sl-caseina), a superovulacéo e cobertura das
fémeas, a coleta de embrides e a visualizacdo dos mesmos em microscopio para a
identificacdo dos dois prondcleos (embrido deve estar no estagio de uma célula). Em seguida
foi feita a microinjecdo do DNA exdgeno em pronucleo e a transferéncia dos embrides para
receptoras sincronizadas. Depois do nascimento foi confirmado se houve a incorporagéo do
transgene por PCR.



Recentemente, 0 grupo vem tentando a producdo de transgénicos por meio de outra
técnica, a transferéncia nuclear (clonagem). Alguns animais inclusive ja nasceram por este
procedimento, incluindo trés transgénicos (dois machos e uma fémea).

Biosseguranca e Biorremediacéo

A Biosseguranca refere-se ao conjunto de normas e procedimentos destinados a evitar a
entrada de agentes infecciosos (virus, bactérias, fungos, parasitas) no rebanho, bem como
controlar sua disseminagcdo entre os diferentes setores ou grupos de animais dentro do
sistema de producéo.

Ja a Biorremediacdo propde normas para o descarte de carcacas e restos de animais.

Consideracdes finais

Pelo exposto aqui, € possivel ter uma idéia do panorama das pesquisas em Biologia
Avancada na producao de pequenos ruminantes. Alguns pesquisadores da regido Nordeste ja
despontam neste cendrio com iniciativas empreendedoras, mas ainda ha muito campo para
novos pesquisadores. A demanda é grande e ha necessidade de aumentar e capacitar
recursos humanos, além de equipar laboratérios existentes e em formacdo. Com isso, é
possivel projetar que em uma década ou menos o cenario de informacdo genética de
pequenos ruminantes esteja equiparado ao de bovinos e talvez, mais proximo ao de humanos.
E que nao se pare por ai, mas sim que esta informacédo genética sirva para estudos funcionais,
onde equipes multidisciplinares possam atribuir as mais variadas aplicagbes em suas
respectivas areas de atuagéo.
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