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Introducao ao seminario

Agenda

Periodicidade e local: A cada dois meses, na ultima quarta-feira do més as 10h. Um encontro no CENA/USP, o
seguinte na ESALQ/USP, e repete.

Metodologia: Em cada encontro duas pessoas liderardo a discussao do artigo selecionado, uma pessoa da
ESALQ e outra do CENA. No final de cada encontro serao definidos os lideres do proximo encontro, tentando
que sejam voluntarios.

Objetivos

e Criar um espaco de conversa informal e aberto a todos os alunos (graduacgéo e pos-graduacgéo) e
pesquisadores do campus LQ, em temas relacionados a Gendmica e Bioinformatica.

e  Servir como um instrumento para difundir o interesse e conhecimento de Gendémica e Bioinformatica no
campus LQ

e Fomentar as relagdes inter-pessoais entres pesquisadores e alunos das duas unidades do campus LQ:
CENA e ESALQ

Organizacgao

° Prof. Dr. Claudia Vitorello (ESALQ)
Prof. Dr. Douglas Silva Domingues (ESALQ)
° Prof. Dr. Diego M. Riafio-Pachon (CENA)

° Dr. Renato Augusto Corréa dos Santos (CENA)
° Dr. Thais Dal'Sasso (ESALQ)
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Dia Mundial do DNA, 25 de abril

Algumas perguntas

Quem sao os “genomials”™?
O que é o genoma?

O que tem no genoma?

Toda a informacgéao para gerar um novo organismo esta no genoma?

Por que é (era) dificil sequenciar um genoma?
Qual é a importancia de sequenciar um genoma?
Como a gendmica influencia nossa vida?

Todos (humanos) temos o0 mesmo genoma?


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC6781137/

Os genomials

Nativos da era dos genomas
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O conjunto completo
da informacao
genética de um
organismo




Quantos genes tém o genoma?

GENE TALLY https://www.nature.com/articles/d41586-018-05462-w/
Scientists still don’t agree on how many protein-making genes the human
genome holds, but the range of their estimates has narrowed in recent years.
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LTR retrotransposons

DNA transposons SINEs
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https://the-dna-universe.com/2020/11/02/a-journey-through-the-history-of-dna-sequencing/
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A JourNEY THrougH THE History oF DNA SequENCING
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Principais projetos de sequenciamento de genomas
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Gendmica - Os velhos tempos (1990s-2000s)
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Por exemplo, para o sequenciamento do genoma humano nos 1990s e 2000s, participaram milhares de

pesquisadores de 6 paises.
O sequenciamento era realizado em maquinas automatizadas de Sanger, a ~1,000 bases/segundo, 24h/7dias

por 6 anos, precisando de uma ajuda computacional massiva
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Fluorescence In Situ Hybridization (FISH)

Chromosome counting Chromosome painting

Cytogenetic Toolkit
<—— | for Plants with
Complex Genomes

Species-specific painting

Chromosome regional labeling Haplotype painting

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2214514122001908
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“Duas” estratégias rivais para sequenciar genomas (1990s)

Construct
clone map
and select
mapped
clones

Generate
several
thousand
sequence
reads per
clone
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As amostras para sequenciar o genoma humano 1997

e Doadores de sangue NY/USA

e 93% da sequéncia do HGP
tinha origem em 11 doadores

e /0% da sequéncia do HGP
tinha origem em 1 (um) unico
doador

e Asequénciado HGP é um
mosaico de varias pessoas

https://www.genome.gov/human-genome-project

20 Volunteers
to partcipaté in the
Human Genome Project
a very large international scientific research effort.

The goal is to decode the human hereditary information (human Hlueprin) that deter.
mines all individual traits inhented from parents. The outcome of the project will
have remendous impact on future progress of medical science and lead to improved
diagnosis and reatment of hereditary diseases.

Volunteers will receive information about the project from the Clinical Genetics
Service at Roswell Park. and sign a consent form before participating.

No personal information will be maintained or transferred.

Volunteers will provide a one-time doration of a small blood specimen. A smalt
monetary reimbursement will be provided to the participants for their ame and effort.

Individuals must be at least 18 years ot age.
Persons who have undergone chemotherapy are not eligibie.

For more informatmn please conwct the
Clinical Genetics Service
845-5720 (9:00 am - 3:00 pm)
CANCER ENSTITVTL March 24 - 26. 1997



Os mapas fisicos e genéticos sao diferentes

MAPA FiSICO MAPA GENETICO

A distribuicao dos genes
esta baseada em

A distribuicdo dos genes A
esta baseada em dados

: B e
de sequenciamento frequéncias de
recombinagao
C :
Genes parecem mais
préximos (perto) quando ha
5 pouca recombinacgao entre eles
Genes parecem mais
IE distanciados (longe) quando ha

alta recombinacao entre eles

https://scholar.cu.edu.eg/?q=drrehabhafez/files/lecture_4 part 1 _chromosome_mapping_in_eukaryotes 2015-2016.pdf



100,000 Genomes
Project >2018

Genomics England's very first initiative - sequencing
100,000 genomes from around 85,000 NHS patients
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affected by rare disease or cancer - is leading to
groundbreaking insights and continued findings
into the role genomics can play in healthcare.

2000

Project completed

May 2008: First
public data release

1000 Genomes Project
Timeline 2000 - 2016

https://www.embl.org/news/science/1510-1000genomes/

https://humanpangenome.org/.



Projeto atuais e recentes

https://www.earthbiogenome.org/
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Influéncia da gendmica nas nossas vidas

Rastreando surtos de
doencas, lembram da
COVID-19? Mas
também gripe,
monkeypox, etc

Genomic epidemiology of SARS-CoV-2 with subsampling focused globally over the past 6 months

& Built with nextstrain/ncov. Maintained by the Nextstrain team. Enabled by data from W
Showing 2816 of 2816 genomes sampled between Dec 2019 and Apr 2023
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Influéncia da gendmica nas nossas vidas

NHGRI FACT SHEETS

genome.gov

Genetic Tests Can Help to:

Diagnose Your Disease
Pinpoint Genetic Factors That Caused
Your Disease

Predict How Severe Your Disease
Might Be

Choose the Best Medicine and
Correct Dose A = Servicos e Informagdes do Brasil 0 que voce procura? Q

Discover Genetic Factors That

Increase Your Disease Risk a Noticias Saude 2020 10 Programa Genomas vai ajudar na prevencao e tratamento de doencas na populagéo brasileira

Find Genetic Factors That Could Be GENOMAS BRASIL

Passed to Your Children g e =
Programa Genomas vai ajudar na prevengao e tratamento de
i s A doengas na populagao brasileira

Treatable Conditions
Iniciativa pretende avancar em terapias inovadoras e formar um banco de dados com 100 mil genomas completos

Publicado em 14/10/2020 20h01 = Atualizado em 10/01/2023 10h58 Compartilhe: f L 4 6’




Influéncia da gendmica nas nossas vidas

https://www.youtube.com/watch?v=yQ7GhQTIqy4



Influéncia da gendmica nas nossas vidas

Edicao de genomas
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