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“O QUE VOCE GANHA QUANDO MISTURA UM
CIENTISTA DA COMPUTACAO COM UM
BIOLOGO?”

Ou, para ser mais preciso, o que vocé ganha quando eles colaboram? Na
verdade, vocé obtém mal-entendidos: dores de cabega com novas
terminologias ou significados diferentes para termos existentes e, s vezes,
até uma incapacidade total de entender os termos um do outro [2]. cada vez
mais, essa “mistura” vai além de uma equipe multidisciplinar, podendo ser

visto em um Unico cientista, o Bioinformata.

Os primeiros bioinformatas séo anteriores ao aparecimento do termo
“Bioinformatica” — da mesma forma que, desde 1856, Mendel se utilizava do
conhecimento da fisica e da boténica, duas outras ciéncias da época, para
estudar o que hoje conhecemos como genética. Apesar de ndo utilizarem o
termo “bioinformatica” para descreverem seus trabalhos, esses profissionais
tiveram uma visdo clara de como informética, matematica e a biologia
molecular poderiam ser combinadas para responder a perguntas
fundamentais nas ciéncias da vida. Dessa forma, esses cientistas construiram
conceitos importantes e fundamentos técnicos para a bioinformatica [6].
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Ainda na década de 1950, ja haviam sido publicados artigos relacionados &
Biologia que empregaram computadores eletrénicos digitais em uma
simulagdo de deriva genética [3]. Enquanto isso, o termo ‘Bioinformatica’ em
si aparece pela primeira vez apenas na década de 1970.

Como em um bom casamento, os computadores ndo apenas ampliaram a
biologia, eles trouxeram consigo ferramentas e questées completamente
novas — conforme observado na Figura 1, como estatisticas, simulagdo e
gerenciamento de dados, que remodelaram completamente a forma como a
pesquisa biolégica estd sendo feita [6].
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Figura 1. Bioinformdtica como uma ciéncia multidisciplinar.
Adaptado de Institute for Systems Biology [4].

Partindo da 6tica da biologia molecular, o motivo pelo qual esse casamento
poderia ser considerado perfeito € muito simples: apesar da estrutura do DNA
ter sido desvendada em 1953, a informacgdo nela contida ndo podia ser “lida”.
Foi como se tivéssemos descoberto o alfabeto utilizado para escrever “o livro
da vida”, mas as “palavras” desse livro estavam com letrinhas tdo pequenas,
que ndo éramos capazes de |é-las. Foi preciso esperar até fins da década de
1980 para que aparecesse uma “lente de aumento” suficientemente boa (e
automatica — na forma de uma maquina) que permitisse a leitura dessas
letrinhas em grandes quantidades. Em 1995, uma Unica mdaquina dessas j&
conseguia ler milhares de letrinhas por dia. Do lado da computagdo, foi

também preciso um amadurecimento.

Esse amadurecimento é a téo falada revolugdo da informética, com
computadores sendo capazes de armazenar cada vez mais informagdo,
processd-la de modo cada vez mais rdpido, a um custo cada vez menor. E
interessante observar que se o sequenciamento automatico do DNA tivesse
amadurecido mais rapidamente, digamos com 20 anos de antecedéncia,
ndo haveria computadores com poder suficiente para dar conta dos dados
gerados. Na década de 1970, a unidade bdsica de armazenamento de
informagdo era o kilobyte - 1024 bytes, aproximadamente 1000 letras. Um
computador de grande porte daquela época tinha alguns kilobytes de



memoria. Com tal memoria um computador desses ndo seria capaz de
processar nem sequer o genoma de um virus de aproximadamente 20
kilobases (ou 20 mil letrinhas), que dird o genoma humano, com seus 3
bilhées de letrinhas [1].

A evolugdo conjunta dessas duas ciéncias também pode ser observada
quanto a quantidade e a integragdo de dados que podem ser estudados.
Enquanto o sequenciamento de uma Unica proteina ou gene poderia ter sido
objeto de uma tese de doutorado até o inicio dos anos 90, um estudante de
doutorado agora pode analisar o genoma coletivo de muitas comunidades
microbianas durante seus estudos de pdés-graduagdo. Hoje em dia, podemos
modelar computacionalmente organismos inteiros — com todas as suas
relagées metabdlicas — e sua interagdo com outros seres vivos e o ambiente
- com todas as categorias moleculares consideradas simultaneamente.

Inclusive, se Carl von Linné (também conhecido como Carl Linnaeus), o
boténico sueco e pai da taxonomia, vivesse hoje, ele seria um bionformata.
Como botdnico, ele poderia criar uma base de dados para organizar o que
sabemos sobre os gendtipos e fendtipos de culturas e plantas modelo. Ou ele
poderia trabalhar com o Gene Ontology Consortium
(http://www.geneontology.org/) para criar vocabul@rios compartilhados que
unificariam o conhecimento biolégico entre os organismos. Assim como o
Systema Naturae de Linné, esses bancos de dados séo contribuicées
intelectuais importantes para a nossa compreensdo da vida.

Ao misturar a Biologia com a Ciéncia da Computagdo, se combinam grandes
colegdes de dados com bancos de dados e estatisticas, um mapa de
referéncia para a biologia. Esse mapa, por um lado, se parece com o Google
Street View, permitindo observar em zoom cada subdrea da Biologia — como,
por exemplo, a bioquimica estudando as reagdes quimicas que acontecem
no interior de uma célula — e de longe permitindo observar as interagdes
dessas vdarias subdreas - buscando entender a quantidade de dados e
sequéncias estruturais que foram gerados em vdarios niveis de sistemas
biolégicos.

Por outro lado, esse mapa, ndo estd no nivel de resolugdo fornecido pelo
Google Street View. Ao contrdrio, € um mapa como as cartas néuticas
utilizadas por Colombo, fornecendo um esbogo geral, mas muitas dreas estéo
incompletas e algumas partes importantes podem estar ausentes e
aguardando para serem descobertas. Mas mesmo com todas essas
deficiéncias, o mapa ainda € um guia indispensdvel. O atlas da vida,
fornecido pela biologia computacional, forma o pano de fundo para o
planejamento, execugdo e interpreta¢cdo de todos os experimentos de
pequena escala que investigam dreas ainda ndo mapeadas visando
expandir os limites de conhecimento biolégico [6].
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