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Projeto deve
beneficiar
agricultor

da Reportagem Local

A idéia de sequenciar a
Kylefla fastidiosa partiu da
prépria inddstria de citricul-
fura, uma vez que a bactéria
¢ responsdvel por danos em
tangering. Segurido a Fun-
decitrus (Fundo Patlista de
Defesa da Citricultura), a
Xylella afeta cerca de 22%
dos pomares, de acordo
com dados de 98,

Emn 97, o amérelinho dani-
ficow 34% dos pomares, A
reducio da ici ocor-
reut devido o precaugBes to-
madas pelos agricultores,

ue querem se manter na li-
ﬂ:ra:l mindial do merca-
dodelasan]as,

O Estado de Sdo Paulo e
parte do triingulo mineiro
silo hoje os maiores produ-
lores de laranja do mundo,
responsdvels por cerca de
50% a 55% do total, Isso ex-
plica o Interesse pela execit-
¢lodo projeto Xylella,

eto
“Por isso, fol possivel inte-
grar pessods do setor produ-
tivo nd drea de pesquisa”, diz
Carlos Henrlgue de Brilo
Criiz, presidente da Fapesp,
O Brasil ¢ hoje o tinico pafs
que eatd sequenciando para-
sitas que atacam plantas.
“Betamos aprimorando
rossa capacidade tecnoldgi-
¢a ¢ oferecends conheci-
mento aos agricultores”, diz
Andrew Simpson, do proje-
to Xplella, “E estamos aju-
dindo a resolver um proble-
mabrasileiro (G5)
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genoma de praga a

GABRIELA SCHEINBERG
daReportagem Local

O Brasil estd prestes a entrar pa-
ta 0 seleto grupo de palses capa-
zes de sequenciar o genoma (gru-
pade } de wm organismo vi-
vo, A Xylella fastidlosa,
que provoca o amarelinho, uma
praga agricola, estd com o set! ge-
fioma praticamente completo
—99,95% estd pronto.

£ 4 primeira vez io mundo que
ogenoma de um filoparasita, bac-
térla que ataca plantas, ¢ sequen-

- Sadn. AKXyl gue causs GVT

(Clorose Variegata dos Citros) em
laranjas, limbes e tangerinas,
doenca chamada popularmenle
de amarelinho, & responsdvel pot
danos em cerca de 22% dos po-
mares de citros do Estado de 580
Paulo {lela texto solndo).
A Informaciio obtida com o
ﬂcm Xylella poderd ajudar os
cullores a encontrar we for-
ma de combater a praga, Segundo
Andrew Simpson, coordenador
do projeto, o genoma economiza-
ré o equivalente & uma década de
pesquisas,
0O genoma ¢ composto por ge-
nies, quie, por sua vez, sio forma-
08 pela sequéncia das Jetras A
(adenina), T (imina), C{citosina)

2 G {guanina), chamadas de bases
nitrogenadas.

Para sequenclar o genoma da
Xylella, fol preciso colocar em of-
dem todas ag letras, No total, fo-
ram 2,7 milhdes de bases, Pode

muito, mas, na verdade, a
Xylella é cansiderada uma bacté-
ria pequena. O genoma humano
possii cerca de 3 bilhlles de bases,

Projeto pioneiro

Iniciado pela Fapesp (Fundagio
de Amparo & Pesquisa do Estado
de Sdo Paulo) em 1997, o projeto
]r'I,rl i'l:ﬁ“.- I i“
34 laboratérios d; S%o Paulo. O
custo total, segundo a Fapesp, fol
de US$ 15 milhies.

"0 projeto Xylella fol uma in-
clativa ploneira ¢ uma forma de
trazer a tecnologla de sequencia-
mento para o Brasil. Consegui-
mos um resultado notdvel, antes
mesmo do prazo previsto”, diz
Carlos Henrique de Brito Cruz,
presidente da Fapesp.

O prazo para a conclusdo
da Xylella estava previsto para da-

ul a sels meses, Mas os pesquisa-

ores adiantaram o processo,
apesar das dificuldades. "Come-
cdmos com um ritmo de urgfn-
cla, que garantiy o término do
processo atites do esperado™, ufir-

ok ik coiisbrde dic

gricola

ma Simpson. Poz is50, nem 05 im-
previstos que apareceram daran-
teo o atrasaram o rono-
grama (lela texto abaixo).

Embora ndo esteja totalmente
completo, Simpson jd comemora
a conclusdo do projetn, cuja fina-
lizacdo deve ser anunciada em fe-
vereiro. Segundo ele, dos geno-
mas o4 ai¢ hoje, pou-
coe estdio 100% completos,

Com o projeto Xylella, foi cria-
da também uma rede wirtusl
—iima espécie de banco de dados
com toda a informacio obtida pe-
13 ceniros— chamada Onss (OF-
gihizaclo para Sequenciamento e
Andlise de Nucleotideos, na sigha
em inglés).

Com a tecnologia obtida com a
Xylella, a Fapesp iniciou também
o projeto Genoms Cana-de-Agd-
car e Genoma Xarthomonas citr,
bactéria que provoca cancro cltri-
co em plantas, Mas o grupo res-
ponsével pelo projeto Xylelld tem
wm Iuhuupdoﬂ!mtn. “Na minha
opinifio, devemos parar ou cres-
cer”y diz Simpson,

Crus, presidente da Fapesp, estd
mais otimista. “Vamos continuar
a Lisar a rede para realizar projetos
de natureza mals sofisticada. Po-

demos até procurar in-
ternacionais”, condul.

Processo precisou ser refeito em 1999

da fleportagem Local

Os clentistas do projeto Xylella
tiveram que reiniciar o sequencia-
inento depois de quase dols anos
de pesquiza, o & problemas
na montagem desse "quebra-ca-
hesn“.“hins.nu fim, dew tudo cer-
fo", diz Andrew E'mesun, o=
denadordo projeto.

O genoma da Xylella fastidiosa
fol dividido em partes ¢ cada uma
fol enviada & um laboratdeio. A
técrica tradicional de sequencia-
mento tonsiste na divisdo do ge-

nomaem partesde 500 bases.

“No entanto, os pesquisadores
aprenderiam muite pouco, pols
15 partes eram pequetias”, explica
Simpson, Paru favorecer o aprer-
dizado, 05 ceritros receberam per-
tes com50mil basescada,

Para sequenciar uhmfnl[:;:
ciso, primeiro, multiplicd-

rocesso realizado com o swxdlie

bactéria Escherichia coll

As bases foram inseridas em
wiia estoutivra da E ooli chamada

. No caso do Brasil, por
usar 50 mil bases, foriiia tsados

a ml.ll.tlp'lkl as bases
da Xplella foram lidas por wm
COdn , que colocou a se-
quinéia em ordem (veja quadia),

O processo estar indo
bem. No entanto, quando os pes-
res juntarmm as pegas,
ndo encaboavam, Havia 14 es-
pacos entre as pegas. Simpson de-
cidii entiio recOMmEcAr 0 processo,
usando de 500 bases em
vez de 50 mil, Isso fol em maio de
9. Hoje, faltam apenas mil bases
pa ser encaimadas., (GS)




