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MISSAO

Realizar pesquisa e desenvolvimento em Bioinformatica
e Biologia Computacional, com énfase na criacao e
aplicacao de modelos e meéetodos matematicos e
computacionais para a solucao de problemas
bioldgicos. Manter e desenvolver bancos de dados e
ferramentas de Bioinformatica e Biologia
Computacional para suprir as necessidades das redes
tematicas e projetos de cooperacdo nacional e
Internacional bem como formar recursos humanos e
promover transferéncia de tecnologia e inovacao.
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0 Zenome Sequencar FLY (Roche Applied Sdencel & um sistemna mobusto de
miltiplas aplicags es, indusive a geragdo de 400,000 seqiéndas com 200 a 400
bases, num total de 100 ME por corrida de S horas de duragdo (1 B porzemanal

Este equipamento esta sendo adquindo pelo DECITMinisteno da Salde para a Rede
zenomad Brasileim e se@ colocado no LABINFOLMNCC. (valor do equipamento; B
2200000007

[evido a grande quantidade de dades que serdo continuamernte produzdides pelo
saquencaments, a computacdo distribuida (3RI0 Computing) £erd utilizada de
fomna intensiva para proceszar az inform agies geradazs pelo sequendamento
) gendmica, Este & o objetive da cwerrfzstwdure: integrar grandes quantid ades de
dados.

O LMCC & um centro de excalénda nesta area.

Devido a grande diversidade de dados para analizar e comparar & necassario o uso
y de estratégiaz espediais: anotagdo porespedalistas ou por meio do uzo de

PR T —) antologias. Este & o objetivo da semantica baseada na integragdo dainformagio
— e T biala gica.

O LABINFO participa de projetos de -:::-Iabu:-ragﬁu:- intemacionaizna dra anotagdo
por espedalistas (UNIPROT & Ludwig) & est3 o MD Anderson para agregar o uso
de zemintica iJonas de Almeida).

Az infomaghes serdo estocadas em bases de dados & o=ofhware S4B, que foi
desenvolvida no LABIMFO, 213 usado para analizar oz dados gerados.

O LABINFO ja usa e distribui este sofiware em vanos projetos genomas nadonais e
internacdonais.

A= infomaghes gendmicas serdo analisadas pelos diversos grupos da Rede Genoma
Brazilaire (BRZEME) & de outraz redes nadonaiz e intemacionais. O projets inicial & o
DETERMINACAD DE GEHOMAS RELEVANTES PARA A SAUDE HUMANA & indui um
grande prajeto nacional na area de cincer.

A rede extd oriada & dela participam 33 instituighes de ensino & pesquisa distriboidas
nacienalments. “anos projetos j3 faram conduidos e publicados com sucasza
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Unidade de Genomica Computacional Darcy
Fontoura de Almeida M Eig

A Unidade de Gendmica Corputacional Darcy Fontoura
de  Almeida estd associada  ao  Laboratdrio  de
Bioinforrmdtica do Laboratdrio Macional de Computacdo
Cientifica - LWCC, um dos institutos do Ministério da
Ciéncia & Tecnaologia, Essa Unidade é coordenada pela
Prof a. Dr a. Ana Tereza Ribeiro de Vasconcelos,

Temn par finalidade
integrar as atividades de sequenciamento em  larga-
escala de DMA & de bioinformatica numa so unidade,
permitindo assimm o melhor aproveitarmento dos dados
gerados pelo sequenciador de DMNA de nova geracdo 454
3% FL¥ da Roche. Inaugurada no dia 19 de setembro de
2008, a Unidade de Gendmica Computacional Daroy
Fontoura de Almeida € um centro de exceléncia e de

referéncia nacional em sequenciamento de nova geracdo,

Até o momento & dnico da América do Sul a ser construido segundo todas as exigéncias
da Roche & possui o primeiro seqlenciador 454 GS FL¥ instalado no Brasil, Tal
equipamento foi adquirido em janeiro de 2003 atrawés de um projeto de pesquisa
financiado pelo Ministério da Saldde, por meio do Departamento de Ciéncia & Tecnologia -
DECIT. O Ministério da Ciéncia & Tecnologia, em contrapartida, tem  adguirido
equipamentos periféricos & montado as instalacdes fisicas necessdrias para possibilitar
trabalho de pesquisa e desenvolvimento (P&D) de alta qualidade. O projeto envaolve
ainda a colaboracdo de diversos pesquisadores, em diferentes Institutos & em outras
Universidades do Pais,

Ministério da
Ciéncia e Tecnologia
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PROJETOS GENOMA (1)

BR. Gene

2 BRGEME term como objetivo ampliar @ competéncia e as
atividades de pesquisa em gendmica e bioinformatica em
escala nacional, & rede também wvisa a formacdo de
recursos  humanos  especializados,  assim como o
estabelecimento de projetos de colaboracdo
rnulti-institucionais.
Q5 arganismos  ja  seglenciados pela rede s3o
Chromobacterium  wWolaoeunn & Myocoplasma  spnoriae,
Atualmente a rede estd realizando o seglenciamento
parcial do genoma do Anophefes gdarfing!, o mosquito transmissor da maldra no América
do Sul.

website: hitp:/fwww . brgene.lnco. br
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projeto podera contribuir no aumenta da fixacao blologica do nitragenio enm

Metagenoma ME
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PROJETOS GENOMA (2)

website: oo A ylella noc.br

_ 2 projeto “Prospeccdo de novos genes com potencial

hiotecnoldgica™  (MetagenomaME)
identificar & caracterizar nowos genes ens

mecanismos  de  reparo

PEEs hidrocarbonetos, degradagdo de corantes,
antibidgticos e fucanidases, & partir de amos

e ambiental, extraidas de

ecossisternas da Regido Mordeste, estdo ser
estratégias de metagendmica e selecdo funcic
permitirdo a descoberta de novos genes que possam ser usados para o des

de processos e pradutos biotecnoldgicos,

website: http: Awww metagenomane. ncc.br

q : é%;’w: sulissprot _ ﬁ‘ %
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Genesul

& Rede Sul de Andlise de Genomas (Genesul) estuda
genomes que estdo relacionados & sadde  animal,
especialmente dgueles de agentes infecciosos de suinos,
25 genomas de Mpcoplzsma hpoonedmoniae 1 (ATCC) e
M. hpopnedmonige 7448 ja foram completamente
seqlienciados, & analise destes genormas proporcionou a
identificagdo de possiveis alvos para o desenvolvimmento
de testes diagnasticos & de vacinas,

Genomas de outros isolados bacterianos estio sendo

analisados para se determinar a existéncia ou ndo de variabilidade de seqiéncia. & Rede

atualmente estd seqienciando o genoma de M, hyropneumaonias 7422,

website: http:fwww . genesul.lnce.br
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Re-sequencing Tumor Genomes: a
Pilot Project Using the HCC1954
Breast Tumor Cell Line

Brazilian National Network for
Cancer Research



1914 Cancer Citogenetics
Microscopy Chromosome aberrations
(structure and number)
1970 .
Cancer Genetics
Recombinant Single genes alterations
DNA technology (genetic and epigenetic)
2001
Cancer Genomics
Hightroughput
Sequencing Whole genome alterations

(mutational profile)



Human genome project

-~

kDefinition of the complete catalogue of human genes

e )
Reference sequence - consensus from 10 individuals

/




New era In cancer genomics

Next generation sequencing platforms

454 Roche Solexa - lllumina SOLID AP



Breast cancer sequencing

o project
ODbjectives

 Develop a strategy to sequence cancer
genomes routinely

e Characterize genomic modifications
unigue to the breast cancer cell line
HCC1954



Participants

Sequencing Groups
LNCC - Ana Tereza Vasconcelos
LICR-SD — Bing Ren
LICR-SP — Anamaria Camargo
JCVI — Robert Strausberg and Sam Levy

Bioinformatics Groups
FMRP-USP — Wilson Silva Jr
LICR-SP — Sandro de Souza
LNCC - Ana Tereza Vasconcelos
Validation Groups
INCA — José Claudio Casali
FM-USP — Maria Aparecida Nagai
UnB — Fabio Pitella



Mapping-guided assembly

Chromosomal
rearrengements

Shotgun
Low coverage

Point Mutations
InDels

454 Roche

Paired ends
Reads

Exon Capture

Hlumina

SOLID

454 Roche




1 mutations
unconfirmed

[

78 known mutations*

!

13 mutations in the
3.700 gene set

Referencag | Variant

12 mutations
confirmed




VIRUS INFLUENZA A H1 N1

AMPLICON SEQUENCING Coverage > 1,500 X:
HA (HEMAGGLUTININ) GENE
NA (NEURAMINIDASE) GENE

COMPLETE GENOME (8 SEGMENTS) Coverage > 700 X:
PB2 (POLYMERASE 2) GENE
PB1 (POLYMERASE 1) GENE
PA (POLYMERASE PA) GENE
HA (HEMAGGLUTININ) GENE
NP (NUCLEOCAPSID PROTEIN) GENE
NA (NEURAMINIDASE) GENE
MP (MATRIX PROTEIN 2) GENE
NS (NONSTRUCTURAL PROTEIN 1) GENE



The Cancer Genome Atlas
(TCGA)
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BANCO DE DADOS
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Proteins capable of inducing cellular and
Immune response in cancer patients

!

Restricted expression pattern in gametogenic
tissues and different types of tumors

|

These antigens are promising candidates for
therapeutic cancer vaccines






: Nas areas de
genomica, protebmica, modelagem
molecular, taxonomia, entre outros,
direcionadas ao treinamento de
pessoas com conhecimentos nas areas
afins.

ferramenta
didatica de apoio a utilizacdo dos
diversos tipos de bancos de dados de
sequéncias genomicas.

orientada a formacédo de profissionais
especializados.

Em
colaboracdo com o Dpto de Genética
da UFRJ. Inicio em Janeiro de 2005.



ICGEB e LNCC

First workshop Comparative Microbial
Genomics and Taxonomy
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