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RESUMO

Experimentos bem sucedidos e amplamente conhecidos,
como o Projeto Genoma Humano, confirmam a
potencialidade da bioinformdtica como novo ramo
cientifico, os quais antes seriam invidveis sem o
desenvolvimento de tecnologias para o sequenciamento
e andlise dos dados obtidos. Nesse predmbulo, esse
trabalho tem como principal objetivo apresentar uma
proposta de capacitacdo dos alunos do IFRN através da
proposta de um curso de extensdo apresentando
ferramentas introdutédrias de biologia computacional. A
Bioinformdtica como ramo da ciéncia tem se mostrado
bastante  promissora, revelando-se uma nova
ferramenta na agregagdo do conhecimento para a
biologia molecular atrelado a informatica, essa

integracdo tem como intuito, decifrar as caracteristicas
mais intrinsecas das moléculas responsaveis pelo
regimento da vida na Terra. Em consequéncia disso,
surge a necessidade de um profissional que possua uma
formagdao multidisciplinar, sendo capaz de dominar
técnicas de biologia molecular, matematica, estatistica,
engenharia de software e ciéncias da computacdo. Para
o alcance do objetivo proposto, este trabalho foi
desenvolvido através de aulas tedrico-praticas de
ferramentas de biologia computacional, aproveitando as
capacidades tecno-cientificas desenvolvidas no Instituto
Federal de Educagao, Ciéncia e Tecnologia do Rio Grande
do Norte, para apuragdo dos conceitos e caracteristicas
da tematica relacionada.

PALAVRAS-CHAVE: bioinformatica, recursos humanos, sequenciamento, curso.

BIOINFORMATICS AS A TOOL FOR HUMAN RESOURCE TRAINING IN IFRN

ABSTRACT

Successful and widely known experiments such as the
Human Genome Project, have confirmed the potential
of bioinformatics as a new branch of science,
achievements that would not be feasible without the
development of technologies for sequencing and data
analysis. In this preamble, this work has as main
objective to present a proposal to form
bioinformaticians through an extension course in
introductory Biology Computational tools. This science
now has been very promising, revealing a new tool in
the aggregation of knowledge for molecular biology in
order to decipher the intrinsic characteristics of the

molecules responsible for the regiment of life on Earth.
As a result, there has been the need for a professional
who has a multidisciplinary background, being able to
master techniques of molecular biology, mathematics,
statistics, software engineering and computer science.
To achieve the proposed objective, this work was based
on action research, through an extension course, taking
advantage of techno-scientific skills developed at the
Federal Institute of Education, Science and Technology
of Rio Grande do Norte, for investigating the concepts
and characteristic of related topics.

KEY-WORDS: bioinformatics, formation, professional, lack, course.
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INTRODUCAO

Desde a descoberta do DNA como a substancia relacionada pelo armazenamento da
informacao genética e elucidagao da sua estrutura molecular na década de 50, tal molécula
passou a constituir o principal foco de estudo da biologia molecular. O processo de
sequenciamento iniciou-se na década de 70 através de um processo manual e rudimentar
sendo sequenciada de 10 a 100 bases por vez. A partir da década de 90 vem ocorrendo um
desenvolvimento de novas tecnologias de sequenciamento de DNA, contribuindo para o
aumento do volume de dados biolégicos a serem analisados utilizando ferramentas de
bioinformatica.

A biologia molecular entdo progrediu exponencialmente, devido ao melhoramento da
automacdo na geracao de dados de sequéncias de gendtipos para fendtipos, tornando-se
muito mais uma ciéncia de informacdo. Entretanto, de acordo com FILHO et al. (2002), esse
aumento na quantidade de sequéncias genéticas a serem armazenadas passou a exigir
algoritmos computacionais eficientes que promovessem o compartilhamento, analise e
armazenamento desses dados. Segundo EDWARDS et al. (2009), o mais importante para os
cientistas ao redor do mundo é o fato da analise desses dados estar atrelada a qualidade das
sequéncias e suas anotacdes mantidas nos bancos de dados publicos. Nesse ambito surge a
bioinformatica como uma nova area de estudos e trabalho, que promoverd um meio de
conexdo entre os dados bioldgicos e as hipdteses cientificas levantadas nas pesquisas ligadas,
por exemplo, ao fluxo da informacgao génica.

Outra abordagem, segundo POLANSKI et al. (2007), sugerem que uma proxima etapa
da bioinformatica seria o aperfeicoamento das tecnologias na drea da protedmica, permitindo
a avaliacdo da abundancia e atividades de milhares de familias protéicas de uma forma mais
eficiente. FILHO et al. (2002) definem essa nova etapa da pesquisa bioldgica como “Era Pds-
Genbmica”, consistindo na mudanca do foco de atencdo dos acidos nucléicos para as
proteinas, a fim de adicionar significados as sequéncias obtidas com os projetos genoma,
visando colher os frutos desses projetos através do desenvolvimento e/ou desenho de
farmacos e vacinas.

Tendo em vista a abrangéncia de conhecimentos necessarios para o desenvolvimento
das pesquisas em bioinformatica, essa nova drea tem caracteristica de ser multidisciplinar,
necessitando da integracao de diferentes profissionais, como relatado pela AB3C (Associagdo
Brasileira de Bioinformatica e Biologia Computacional). Segundo FILHO et al. (2002) a
bioinformatica envolve as areas de engenharia de softwares, a matematica, a estatistica, a
ciéncia da computacdo e a biologia molecular (ver Figura 1). Hd a necessidade de sistemas
computacionais de grande porte bem como profissionais especializados para a manipulagao
dos mesmos. Com isso surge um novo profissional: o bioinformata. De uma forma resumida,
esse profissional deve ser capaz de identificar os problemas biolégicos e soluciona-los através
do uso de ferramentas computacionais (SOARES, 2006).
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Figura 1 - Areas de atuagdo do bioinformata.
Fonte: Benton, D. (1996) Trends Biotechnol., 14, 261-272.

Diante da formagdo generalista exigida ao bioinformata, evidencia-se a necessidade de
criacdo de cursos de formacao desses profissionais para o mercado académico e trabalho. De
acordo com FILHO et al. (2002) podem ser encontrados cerca de 122 cursos de formagdo em
bioinformatica, em sua grande maioria centrados na América do Norte e Europa. Entretanto,
no Brasil a caréncia de profissionais em bioinformatica configura-se numa escala ainda maior
guando comparado com o cenario mundial. No Brasil existem apenas quatro cursos de pds-
graduacdo na area de Bioinformatica, estando localizados nos centros universitarios na USP,
LNCC (Laboratério Nacional de Computacdo Cientifica — Petrépolis RJ), UFPR e na UFMG.
Visualizando-se esse aspecto deficiente em bioinformatica no Brasil e principalmente no
nordeste, propde-se nesse projeto o desenvolvimento de um curso de formacdo na area de
bioinformatica oferecido aos alunos do IFRN e comunidade, com objetivo de incrementar a
capacitacdo de pessoal para a compreensdo dos problemas biolégicos e utilizacdo das
ferramentas de bioinformadtica, através da apresentacdo de ferramentas introdutdrias,
proporcionando um incremento dessa temdatica de pesquisa no IFRN podendo possibilitar a
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insercao desses profissionais ao mercado de trabalho.

2 - METODOLOGIA

Considerando-se o potencial tecno-cientifico desenvolvido pelos Institutos Federais no
que diz respeito a difusdao de conhecimentos relacionados principalmente as tecnologias, essa
proposta teve como foco a realizagdo no IFRN - Campus Natal Zona Norte de um curso de
extensdo de introducao a ferramentas de Bioinformatica para os alunos do Campus e
comunidade académica de outras instituicdes de ensino superior do estado. A ideia inicial do
curso configurou-se na apresentacdao dos conteldos e realizagcdao de aulas tedrico-praticas
referentes a bioinformatica e no final do curso verificou-se através de questiondrios de
avaliacdo, o nivel de aceitacdo e aprendizado no que diz respeito as ferramentas de
apresentadas no curso. A equipe executora da proposta foi constituida de um professor
orientador, doutor na area de ciéncias bioldgicas e dois alunos bolsistas de extensdo do ultimo
ano do curso técnico integrado regular de informatica. O intuito ao compor tal equipe é aliar
membros ligados a biologia e a informatica, visando a permuta de conhecimentos na
obtenc¢do do sucesso do projeto.

Para formatacdo do curso e discussdao das principais ferramentas foi proposto um
aprofundamento dos alunos bolsistas com relagdo aos conceitos bioldgicos relacionados com
o conteddo que seria trabalhado no curso. Sendo assim, realizou-se um processo de
treinamento que consistiu em reunides periddicas entre a equipe, além de pesquisa na
literatura relacionada as tematicas apresentadas. Além disso, para o desenvolvimento das
aulas tedricas-praticas foi preparado a infra-estrutura necessaria, através da instalacdo do
software livre MEGA (KUMAR et al., 2004) nos computadores do laboratério de informatica do
Campus Natal - Zona Norte. Os algoritmos de alinhamento tais como: CLUSTAL W
(THOMPSON et al., 1994), T-Coffee (NOTREDAME et al., 2000), MAFFT (KATOH et al., 2002) e
linguagem Perl (NG et al., 2004) foram utilizados nas aulas de alinhamento de sequéncias e
programacdo através da utilizacdo de servidores online, ndo havendo necessidade de
instalacdo desses pacotes de bioinformatica.

A divisao dos conteudos ministrados no curso foi determinada durante a fase de
formatacdo das aulas do curso que procurou privilegiar a homogeneidade dos assuntos a
serem tratados abordando-os de forma igualitaria, sem focar em nenhum tdpico especifico.
Vislumbrou-se a fidelidade dos mesmos com a tematica apresentada e a complementaridade
deles, garantindo que haja uma fluéncia na apresentacao das aulas, abordando o tema da
forma clara, concisa e objetiva. Desse modo, privilegiando-se os pontos anteriormente
descritos, optou-se por dividir a tematica do curso como demonstrado (Tabela 1):
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Tabela 1: Contetido Programatico.

TEMA ASSUNTOS HORAS/AULA
Palestra do Prof. Valdir | Formacdo de Recursos Humanos na area de Bioinformatica 5
Balbino — UFPE para o mercado de trabalho.

Introdugao a Definicdao de bioinformatica, como surgiu, dreas de atuacao 5

bioinformatica e perspectivas de desenvolvimento.

Nogoes de biologia Fluxo Génico, 6micas, PCR, eletroforese, clonagem de 10

molecular genes, enzimas de restricdo, sequenciamento de DNA e
barcoding.

Elaboragdo de scripts | Conceitos basicos acerca da aplicagdo da linguagem para 15

biolégicos com a problemas bioldgicos, tipos de varidveis, estruturas de

linguagem PERL controle de fluxo e de iteragdo, sub-rotina, fungdes da
linguagem, expressoes regulares e desenvolvimento de
scripts aplicados.

Utilizagdo de bancos Nog¢des gerais sobre bancos de dados bioldgicos (conceito, 10

de dados biolégicos tipos e contexto de surgimento), NCBI (GenBank e Blast),
Uniprot/Swiss-Prot, KEGG e PDB.

Nogbes de montagem |Anadlise de cromatogramas (PHRED), softwares para 5

e anotagao génica montagem (PHRAP e CAP3), andlise de contigs (Consed,
VecScreen, ORF Finder) e anotacdo a nivel de nucleotideos,
proteinas e processos bioldgicos.

Alinhamento de Definicdo de alinhamento, porque alinhar, tipos de 10

sequéncias génicas e
protéicas

alinhamento e algoritmos (CLUSTAL, POY, T-COFFEE e
MAFFT) e softwares de alinhamento (MEGA, BioEdit,
Mesquite).

O cronograma de aulas definido procurou atender a todos os interessados, de forma
gue o curso teve duracgdo de duas semanas totalizando uma carga horaria de 60 horas de aula.

Ao fim do curso, foi aplicado um questionario para os alunos do curso, no intuito, de
avaliar o desempenho da equipe com relagdo aos conteddos ministrados, juntamente com o

grau de satisfacdo, aprendizado e interesse em seguir na area de bioinformatica.
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3 - ANALISE E INTERPRETACAO DOS DADOS

Uma vez concluido o periodo de aulas do curso e aplicado o questionario avaliativo
para todos os alunos inscritos, foi possivel determinar os pontos relevantes observados e
passiveis de analise. Primeiramente verificou-se no ato das inscri¢des — nas quais houve uma
sondagem para verificagdo da origem dos candidatos — a presenca de alunos tanto ligados as
ciéncias bioldgicas, graduados ou frequentando algum curso nessa area nas instituicdes de
ensino superior como a UFRN; quanto de discentes do IFRN em cursos técnicos ou de
licenciatura voltados a informatica e eletronica. Tal fato evidencia a heterogeneidade do
publico inscrito, comprovando os dados relatados anteriormente no que diz respeito a
abrangéncia da bioinformatica.

Por se tratar de um campo recente e até agora pouco explorado, percebeu-se logo na
primeira aula que a maioria dos alunos ainda nao tinha conhecimento sobre a area de atuacao
da bioinformatica, na resolucdao dos problemas biolégicos com os quais a ciéncia depara-se
nas pesquisas biotecnoldgicas. A partir dos dialogos em sala de aula, percebeu-se que para
muitos alunos do curso tiveram um primeiro contato com a darea, até entdo desconhecida, e
esse fato despertou o interesse em seguir na darea. Tal fato comprova a importancia de
ministrar um curso com essa tematica, principalmente em um cenario onde ela ainda é pouco
divulgada e concomitantemente enfrenta a escassez de profissionais especializados.

Como era esperado, percebeu-se uma maior facilidade dos alunos em assimilar os
assuntos da bioinformatica ligados as suas respectivas areas de estudo e/ou atuagdo. Alunos
de informatica do IFRN identificavam detalhes acerca do funcionamento dos scripts biolégicos
apresentados nas aulas praticas em linguagem Perl, enquanto os alunos de biologia
pertencentes a instituicGes de ensino superior encontravam aplicacGes praticas em seus
campos de atuacdo através dos softwares de bioinformatica. Foi evidenciado a partir das
respostas ao questionario aplicado ao fim do curso, o grau de satisfacdo dos alunos com os
tépicos apresentados no curso e o desejo de seguir carreira na area ou de ao menos
utilizarem as ferramentas disponibilizadas em suas praticas profissionais (Figura 2).
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Figura 2 - Grafico mostrando a pretensdo dos alunos do curso em seguir na bioinformatica ou de
utilizar ferramentas da area no campo profissional.

A partir do contato com os participantes do curso durante as aulas ja lecionadas e
através do questionario aplicado, percebe-se o foco de utilizagdo dos conhecimentos
adquiridos de cada um dos dois grupos de alunos: “bidlogos” e “informatas”. Observa-se nos
discentes ligados a biologia o interesse em aplicar a experiéncia obtida no manuseio de
ferramentas computacionais na elucidacdo de problemas biolégicos com os quais se deparam
no seu cotidiano, enquanto os estudantes de informdatica passaram a vislumbrar um novo
nicho de mercado no qual poderdo utilizar os seus conhecimentos e habilidades
computacionais e desenvolvimento e implementacdo de cédigos e softwares de carater
bioldgico.

No que tange as caracteristicas do curso oferecido, pode-se evidenciar com base nas
informacBes obtidas apds a analise dos questionarios a satisfacdo da maioria dos discentes
com relacdo a estrutura dos tdpicos e aulas praticas-tedricas, a equipe organizadora, aos
conteudos e praticas apresentados (Figuras 3, 4 e 5).

HOLOS, Ano 28, Vol 6 119



FARIAS, CHACON & SILVA (2012)

HOLOS

ISSN 1807 - 1600

100%
90%
BO%
70%
0%
50%
40%
30%
20%
10%

D%

-

7%

Satisfeito

Parcialmente
satisfeito

Insatisfeito

Figura 3 - Grafico mostrando o nivel de satisfacdo dos alunos quanto a organizagao do curso.
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Figura 4 - Grafico mostrando o nivel de satisfagdo dos alunos quanto a abordagem dos contetdos

apresentados Nno curso.
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Figura 5 - Grafico mostrando o nivel de satisfagdo dos alunos quanto as praticas do curso.

Fica evidente dessa forma o sucesso do curso desenvolvido observando-se a boa
aceitacdo e assimilagdo do conteudo lecionado. Com isso, pode-se perceber que o projeto se
mostrou favoravel a ampliacdo dos conhecimentos e experiéncias dos alunos, contribuindo
para que se tornem profissionais capacitados em cada uma de suas areas e, provavelmente,
futuros bioinformatas.

4 - CONSIDERAGOES FINAIS

Tomando-se como base os dados aqui gerados nesse projeto e a discussdo da equipe
organizadora com os alunos do curso, nota-se claramente o entusiasmo dos discentes tanto
ligados a biologia quanto a informdtica de adentrarem nesse novo ramo da pesquisa
cientifica. Assim, ressalta-se a importancia da divulgacdao de ferramentas em bioinformatica
na formacdo de profissionais que possibilitardo um novo caminho para comprovacdo de
hipoteses bioldgicas ou mesmo a aplicacdo de algoritmos e técnicas computacionais voltados
as mais diferentes disciplinas como a biologia molecular, medicina clinica, farmacologia,
biotecnologia, ciéncia forense e antropologia (LESK, 2008).

Dessa forma, a realizacdo do | Curso de Introducdo a Ferramentas de Bioinformatica
possibilitou a obtencdo dos objetivos pretendidos, por meio da disponibilizacdo de um canal
eficiente de difusdo de conhecimentos na temdtica abordada, o qual espera-se que seja
apenas um estopim na formacdo de profissionais gradativamente mais completos e
especializados nessa nova drea de estudo. Faz-se relevante destacar a importancia dessa
tematica de trabalho para o IFRN, o qual beneficia-se através do incentivo a propagacdo de
novas habilidades para os discentes, que associem o conhecimento trabalhado no ensino
médio com as competéncias tecnoldgicas moldadas principalmente nos cursos voltados a
informatica e eletrdnica.
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E imprescindivel que iniciativas como essa sejam comumente adotadas pelos institutos
federais como por outras instituicdes de ensino, visando a especializacdo profissional no pais,
sobretudo em areas onde a mao de obra é escassa e necessdria como a bioinformatica. Nesse
cenario, vale salientar iniciativas semelhantes a que foi apresentada como a do professor Dr.
Francisco Prosdocini, um dos pioneiros na divulgag¢ao no pais da tematica abordada através da
elaboragdao de um curso on line ministrado em 2007. PROSDOCIMI (2007) afirma que sua ideia
representou uma iniciativa produtiva e proveitosa, tendo os alunos adquiridos conteudo e
aprendido a compreender muito sobre a ldgica e o pensamento em bioinformatica atrelada as
questdes ou problematicas bioldgicas no meio académico.

Através do trabalho realizado fica clara a importancia do incentivo e manutengdo das
praticas de pesquisa em bioinformatica no instituto, inicializadas através do curso oferecido,
capazes de despertar nos alunos o interesse na complementacdo dos conhecimentos
adquiridos no nosso curso de extensao. Sendo assim, acredita-se na promissora possibilidade
futura de ampliacdo dessa iniciativa através da consolida¢do de um nucleo de pesquisas em
bioinformatica no campus do IFRN Natal Zona Norte, sustentada através de uma cooperacao
entre o IFRN e a Universidade Federal do Rio Grande do Norte. Desse modo, espera-se
expandir gradativamente essa ramificacdo da pesquisa cientifica, contribuindo para divulgar
os conhecimentos nessa area inserindo raizes de propaga¢ao do meio académico através da
ampliacdo de outros ambitos do desenvolvimento humano.
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