tura desse contrato, para que 0s grupos
se equipassem. O resto so serd pagono
término do trabalho de cada um e se
algum laboratoriondo concluir suapar-
te, tera que devolver o equipamento
adquirido.

A diregdo, o firme controle inte-
lectual do projeto, exercido por pesqui-
sadores de alto nivel, “entre os melho-
res de suas dreas”, segundo Simpson,
sdo também marcas do projeto paulis-
ta. “E o que temos, entdo, ¢ uma com-
peténcia que vaise espalhando a partir
desse comando central, num impulso
geral a todas as areas de pesquisa en-
volvidas com o seqiienciamento”. De-
pois, observa ele, ha uma colaboragdo
surpreendente nonivel horizontal, com
a transferéncia de tecnologia de um
grupo para outro, a continua comuni-
cagdosobreasolugiodeproblemasque
vio emergindo, etc.

Essa avaliagdo ¢ compartilhada.
“De fato, haum clima de trabalhar junto,
decooperar, que éabsolutamentenovona
comunidade cientifica”, dizaprofessora
Mayana Zatz, do Instituto de Biociénci-
as da USP, coordenadora de um dos la-
boratorios de seqiienciamento do proje-
to e ha longo tempo envolvida com ge-
néticamolecular. Elaobservaqueospes-
quisadores trabalhavam muito isolados,
atéporque praticamente ndo havia pares
no campo especifico de cada ume, por-
tanto, eradificil obteratéaopinido deum
colega. Essa dindmica nova de coopera-
¢do podera atingir cerca de 50 laboratd-
rios e envolver diretamente em torno de
200 pesquisadores (hoje, sdo cerca de
100) quando forem iniciados os dois no-
VoS projetos genoma,

A difusdo de competéncia, junto

com a renovagdo do olhar do pesquisa-
dor sobre sua propria prética cientifica,
propiciadaspeloprojeto, sdodois aspec-
tos do Genoma-FAPESP enfatizados
pelo professor Paulo Arruda, da Uni-
camp. Responsavel por um dos dois la-
boratorios centrais de seqiienciamento,
ele coordenou, em abril passado, um
curso teorico/pratico sobre técnicas ba-
sicasdeseqiienciamento gendmicopara
36 pessoas de 20 laboratdrios envolvi-
dos com o projeto da Xyllela. Desses,
50% eram coordenadores dos laborato-
rios e a outra metade, pesquisadores em
fase de pds-doutoramento ou estudantes
de doutorado incorporados ao sistema.
“Nesse curso, ondesegiienciamos
20 clones da Xyllela, sentimos nitida-
mente que esta se estabelecendo no
Estado de Sao Paulo uma forma nova
de fazer Ciéncia”, dizele comindisfar-

Considerados numraciociniolinear,
0s 578.936 nucleotideos da Xyllela fasti-
diosaseqienciados até o Ultimo dia 12 de
maio equivalem a quase 30% dos aproxi-
madamente 2 milhdes de pares de base
que compdem o genoma da bactéria. Mas,
de fato, isso corresponde a cerca de 10%
detodo ofrabalho que precisaser realiza-
do até a conclusdo do seqlenciamento
total do genoma, prevista para 0 ano 2000.

Parece estranho, mas isso se expli-
caporque os resultados obtidos num tra-
balho de seqlenciamento sempre avan-
gam muito rapidamente no comego,
quando lida-se, digamos, com uma mas-
sa de material virgem e, praticamente,
cada nucleotideo “capturado” e seqlen-
ciado € novo. Depois, ha uma estabiliza-
¢ao no aparecimento de resultados em
ritmo mais suave e, por fim, quando qua-
se todo 0 genoma j& esta sequenciado, 0
encontro dos ultimos nucleotideos que

Decifrando a Xyllela fastidiosa

faltam para completa-lo avanga em ritmo
penoso.

Explicando porum outro atalho: para
se fazer a montagem do seqiienciamento
com alta confiabilidade é necessario, na
média, repetir sete vezes cada seqiéncia.
Ou seja, para ter montada com rigor a se-
quéncia completa dos 2 milhdes de pares
de base ounucleotideos da Xyllela, ha que
se realizar, na verdade, o seqiienciamen-
tode 14 milhdes de pares debase. Ora, até
aqui foram realizados 1,3 milhao de se-
glenciamentos que, descartados vetores
erepeticoes, resultaramnos quase 579 mil
nucleotideos segiienciados comsignifica-
do real para o projeto. Assim, tem-se os
cerca de 10% dos 14 milhoes de sequen-
ciamentos previstos, resultado muito além
do que era esperado para maio. Na verda-
de, s neste més, de acordo com o crono-
gramaoriginal do projeto, estaria se obten-
do os primeiros sequenciamentos.

¢avel entusiasmo. “Estamos aprenden-
doatrabalharemalta velocidade e com
uma massa de informagdes articuladas
sendo geradas a toda hora, a que os bi-
ologos jamais estiveram acostuma-
dos”, completa. Com leve humor, Pau-
lo Arruda comenta que os biologos,
diferentemente dos fisicos, que sempre
insistiram na totalidade, estavam mais
acostumados a “‘passar a vida inteira
comumaproteinazinha”, que depende
de mil outras, mas das quais eles ndo
tomavam conhecimento. “E de repen-
te, uma nogdo de interagdo, completa-
mente nova, se impde e percebemos
que sequer sabemos decodificé-la ou
ensina-laaos estudantes. Estamos ten-
do que aprender isso”, diz.

O comentario guarda alguma re-
lagdo como de Andrew Simpson, quan-
doele dizque o segiienciamento gené-
tico, viabilizado pela bioinformatica,
estafazendonabiologiaumarevolugio
do porte que as linhas de montagem de
Henry Ford fizeram na industria. “E
produgdo em alta escala, com alta pa-
dronizagdo, gerando cada dia milhares
de informagdes que exigem ser enten-
didas em conjunto”, diz.

Comprometido com esse estagio
novo de produgio de Ciéncia, o projeto
da Xyllela,segundo Fernando Reinach,
provoca também uma certa atengdo in-
ternacional extra, em fungdo de seu
modelo de rede. “Ha uma certa expec-
tativa, sobretudo dos Estados Unidos,
comsuas verdadeirasindustrias concen-
tradas de seqiienciamento, para ver se
issorealmente funciona forada Europa,
num ambiente culturalmente tdo diver-
s0,como o brasileiro”. Se o Projeto Ge-
noma-FAPESP for um éxito indiscuti-
velese os outros projetos integrantes do
Programa Genoma-FAPESP tiverem
sucesso,0 Brasilteracriadoum fatonovo
ndo apenas para si mesmo, mas para
o panorama cientifico internacional.

Femando Reinach:
expectativa
internacional
quanto

a0s resultados

do projeto

da Xillela



