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Codigo de barras de DNA:
o rabo que abana o cachorro

No artigo ‘Codigo de barras

de DNA: aderir ou nao?’,
publicado em Ciéncia Hoje

n° 237, o biélogo Paulo B. Chaves
defende a adesao de pesquisadores
brasileiros ao programa que
permitiria, por meio da tecnologia
dos chamados cddigos de barras
de DNA, a identificacdo rapida,
automatica e precisa de todos

os organismos da Terra.

No mesmo texto, defende ainda

o financiamento de pesquisas
nessa linha no Brasil. Embora
atraente, a idéia apresenta
deficiéncias cientificas que levaram
muitos pesquisadores a critica-la.
Apresento brevemente aqui

as limitacoes cientificas

e filosoficas desse programa,
para que os leitores

de Ciéncia Hoje possam avaliar
melhor o tema, a partir da leitura

critica dos dois artigos.

m 250 anos de pesquisas, 0s

taxonomistas sé conseguiram
descrever cerca de 15% da diversi-
dade animal e vegetal do planeta.
A partir da Conferéncia das Na-
¢oes Unidas para o Meio Ambien-
te e o Desenvolvimento (Rio-92),
essa constatagao ficou conhecida
como ‘impedimento taxondmico’.
Com a enorme taxa atual de extin-
¢do de espécies, é provavel que
muitas desaparecam sem terem
sido conhecidas. Recentemente
foi proposto que o seqiiencia-
mento de um fragmento de um
gene mitocondrial poderia resol-
ver o problema do impedimento
taxonomico. As seqgiiéncias desse
gene funcionariam de modo simi-
lar aos codigos de barras de su-
permercados, possibilitando — por
meio do ambicioso programa que
ficou conhecido como Consércio
Barcodes of Life (CBoL) — que as
espécies terrestres fossem rapida-
mente identificadas.

O emprego da genética na iden-
tificagdo de espécies e na formu-
lagdo de hipoteses filogenéticas é
um ramo da ciéncia conhecido
como sistemdtica molecular, que
hé décadas ajuda a resolver pro-
blemas taxonémicos. Assim, a
sistemdtica molecular é parte da
taxonomia. A proposta original

dos codigos de barras de DNA, tal
qual formulada pelo entomélogo
canadense Paul Hebert em 2003,
é bem diferente. Na proposta do
CBoL, as seqiiéncias de DNA, em
vez de servir de complemento
para o trabalho do taxonomista
(como no caso da sisteméatica mo-
lecular), passariam a ser a fonte
principal (ou tinica) de informa-
¢do para identificacdo e definicdo
de espécies. O titulo escolhido
para este artigo reflete o que con-
sidero uma inversao de valores na
proposta dos cédigos de barras em
relacdo a taxonomia.

Antes dos trabalhos de evolu-
cionistas como Charles Darwin
(1809-1882), pensava-se que as
espécies fossem idéias e que sua
variabilidade resultava de distor-
coes dessa idéia. Com a proposta
da teoria da evolugao, os bidlogos
passaram a ver a variabilidade ndo
como desvios da idéia, mas como
a realidade. O antigo conceito de
espécie foi entao substituido por
algo mais complexo, que levava
em conta um continuo evolutivo
em que populagoes se diferen-
ciavam ao longo do tempo até se
tornar espécies novas. Por conta
dessa complexidade, surgiram va-
rios conceitos de espécie e nasceu

janeiro/fevereiro de 2008 * CIENCIA HOJE ¢ 65




OPINIAD

a ciéncia que estuda a especiagao.
Hoje h4 mais de 20 conceitos de
espécie, e todos reconhecem a
dificuldade na discriminacio en-
tre 0 que seja variacdo intra- ou
interespecifica.

Os proponentes do programa
dos cédigos de barras de DNA evi-
taram tal discussao e adotaram a
atitude pragmatica e irreal de atri-
buir um valor arbitrario de per-
centagem de diferenciago na se-
quéncia de um fragmento de um
gene como ponto de corte entre o
que sdo espécies ou populagdes.
Com base em comparagoes de se-
quéncias do gene que codifica
uma das subunidades da enzima
citocromo oxidase de varias espé-
cies, o CBol. estabeleceu que esse
valor seria de 2,7% a 3%. Na pra-
tica, isso significa que, se a seqiién-
cia de DNA de um espécime dife-
rir menos que 2,7% da seqiiéncia
de uma das espécies ja conheci-
das, ele serd identificado como
pertencente aquela espécie. Se for
diferente de todas as espécies do
banco de dados em um percen-
tual superior a 2,7%, serd consi-
derado espécie nova para o banco
de dados. Caso todas as espécies
conhecidas daquele grupo estejam
representadas no banco de dados,
seré entdo considerado uma espé-
cie nova para a ciéncia. Esse é um
procedimento simples e necessa-
rio para a automatizagdo na iden-
tificacdo de espécies prevista no

programa do CBoL. Mas testes ob-
jetivos demonstraram que é im-
possivel estabelecer um valor que
nio cause divisées ou agrupa-
mentos excessivos das espécies,
o que resulta em um percentual
de erros da ordem de 30% na atri-
buigéo de espécies.

Se os taxonomistas tradicio-
nais estivessem prontos a fazer o
mesmo sacrificio conceitual dos
proponentes do cédigo de barras
de DNA, ha muito teriam resol-
vido o problema do impedimento
taxonOmico. Bastava aceitar al-
gum valor padrao de divergéncia
morfolégica e passar a chamar
de ‘espécies’ os grupos de indivi-
duos cuja divergéncia em relagdo
a outros grupos ficasse acima des-
se valor. No entanto ninguém ou-
sou formular uma proposta téo
dréastica, por ter consciéncia de
quao equivocada ela seria cienti-
ficamente. Algumas abordagens
foram sugeridas para evitar a de-
limitacdo de um valor arbitrario
de corte nos c6digos de barras,
mas também elas sdo limitadas pe-
lo uso de apenas um marcador e
pela dificuldade de lidar com a
variabilidade intra-especifica.

Projetos grandiosos geralmente
demandam muito dinheiro. Para
obté-lo, as vezes os proponentes
abandonam o rigor cientifico e
exageram nas promessas. O pro-
jeto do CBoL néo é diferente. O

Os proponentes do programa dos cédigos

de barras de DNA[...] adotaram a atitude pragmatica

e irreal de atribuir um valor arbitrario de percentagem

de diferenciacao na seqiiéncia de um fragmento

de um gene como ponto de corte entre

0 que sao espécies ou populacoes
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que lhe deu projecdo na midia
e garantiu financiamento foram
promessas mirabolantes feitas
em linguagem inteligivel. Segun-
do seus autores, 0 seqienciamen-
to de DNA conseguiria, em 20
anos, realizar o que os taxonomis-
tas haviam sido incapazes de fa-
zer em 250 anos: identificar toda
a biodiversidade da Terra. O custo
previsto para a tarefa (UJS$ 1 bi-
lh&o) seria irrisério se compara-
do, por exemplo, com o dinheiro
necessario para pagar o enorme
contingente de taxonomistas que
precisariam ser contratados pa-
ra fazer identificagdes de modo
convencional.

A primeira vista, a idéia pare-
ce plausivel. Afinal, estamos acos-
tumados a ver a tecnologia ace-
lerar muitas tarefas humanas. O
problema é que o impedimento
taxonémico nao resulta da falta
de tecnologias, mas da comple-
xidade da natureza, da falta de
Tecursos para remunerar taxono-
mistas e da grande variabilidade
dentro das espécies. Nesse caso,
os atalhos tecnolégicos e concei-
tuais, além de ndo resolverem o
problema do desconhecimento
sobre as espécies, desviam recur-
sos valiosos de 4reas onde seriam
mais bem aplicados.

Um argumento usado a favor
dos cédigos de barras tem sido
a economia de recursos, ja que
identificar 10 milhoes de espé-
cies com US$ 1 bilh&o nédo seria
tdo caro (cerca de US$ 100 por
espécie). Mas o custo anunciado
é claramente uma subestimativa.
Se observarmos os financiamen-
tos sobre projetos de cédigos de
barras em diversos paises, vere-
mos que ja foram alocados cerca
de US$ 100 milhoes para progra-
mas que se comprometem a apre-
sentar c6digos de barras de me-
nos de 90 mil espécies. Ou seja,
com cerca de 10% do orgamento
inicialmente previsto, pretende-
se seqiienciar menos de 1% das
espécies. Isso é particularmente
alarmante se considerarmos que
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as especles em anélise no momen-

to sdo, em sua maioria, justamente
as ja conhecidas.

O Brasil € um dos paises com a melhor base

de taxonomistas do mundo. Portanto, faz mais

De fato, a descrigdo convencio-

nal da biodiversidade do plane-
ta € lenta, devido & complexida-
de do tema e a falta de estimulo
ao trabalho de sistematas. Mas a
solugdo proposta por Hebert joga
fora o bebé junto com a 4dgua da
banheira, ao sugerir que os c6di-
gos de barras serdo “uma solugdo
parcial ao nimero decrescen-
te de taxonomistas morfolégi-
cos, permitindo a cristalizagao
de seu conhecimento antes que
eles saiam de cena”. Pensar que
€ possivel cristalizar o conheci-
mento é ignorar a dindmica de
construgéo do saber cientifico.
Além disso, parece incongruente
crer que cristalizar o pouco que
se sabe seja o caminho para su-
perar o impedimento taxondmi-
co. Um programa que apresenta
solugdo rapida e grosseira para
esse impedimento poderia redu-
zir ainda mais o estimulo ao tra-
balho taxonémico de qualidade.
Ao competir com projetos de taxo-
nomia convencional, um progra-
ma tecnicamente simples, com fa-
cilidade para obter financiamen-
to e publicar seus resultados, se-
duziria muitos jovens cientistas.
Conseqlientemente, estes néo
seriam treinados pelos bons ta-
xonomistas atuais, que, ao “sair
de cena”, néo teriam tido chance
de formar novos taxonomistas.
O Brasil é um dos paises com a
melhor base de taxonomistas do
mundo. Portanto, faz mais senti-
do apoiéd-los do que se aventurar
em programas de alta visibilidade
e baixa consisténcia académica.
O impedimento taxondmico é
um fato. A perda da diversidade
no planeta também. Portanto, é
urgente conhecer nossa biodiver-
sidade mais rapidamente. O de-
senvolvimento da sistemética mo-
lecular decerto auxiliard nessa
tarefa. Mas deve ser usado s6 em
casos especificos, de dificil solu-

sentido apoia-los do que se aventurar em programas

de alta visibilidade e baixa consisténcia_.académica

¢do por outras vias. Na descober-
ta e descrigao da biodiversidade,
existemn aplicagbes mais baratas
e eficientes para ajudar a supe-
rar o impedimento taxonémico.
Com US$ 1 bilhao seria possivel
formar, com qualidade, uma nova
geracdo de taxonomistas, aprovei-
tando-se a base de conhecimento
atual de bons zodlogos e botani-
cos de vérios pontos do planeta.
Os novos taxonomistas ndo se-
riam apenas ‘identificadores’ de
novas espécies; seriam funda-
mentais para a compreensdo da
ecologia, biologia e fisiologia dos
organismos.

Com parte desse recurso seria
possivel digitalizar toda a litera-
tura taxondmica antiga de dificil
acesso e disponibiliza-la na in-
ternet. A medida ajudaria sobre-
tudo cientistas de pafses pobres,
que tém dificuldade de consultar
as grandes obras taxondmicas
do século 19, e reduziria o tempo
necessario para a busca de uma
espécie ou publicagdo. Ao mes-
mo tempo néo seria necessario
adquirir um namero elevado de
seqiienciadores de DNA, equi-
pamentos caros produzidos por
grandes corporagdes de nagoes
industrializadas. Em um pais
com megadiversidade como o
Brasil, o que faz mais sentido:
comprar novos seqienciadores
ou investir na formagdo de bons
taxonomistas? Trabalho hd mais
de 20 anos com sistemdtica mo-
lecular e sei de sua utilidade para
abordar problemas taxondmicos.
No entanto, sem uma base em ta-

xonomia que permita a formula-
¢éo de perguntas certas e interpre-
tacéo de resultados, os trabalhos
em sistemdtica molecular seriam
vazios. Terfamos um grande nt-
mero de seqiléncias e continua-
rfamos ignorantes a respeito de
nossa biodiversidade.

Sem duavida interessa saber
quantas espécies diferentes de
insetos hd em um alqueire de flo-
resta na Amazonia, por exemplo.
Mas a informagao obtida a partir
de 640 nucleotideos (menos de
0,0000001% de seu genoma) nao
permite saber o que elas fazem,
suas relagdes com outras espécies
ou seu papel no ecossistema. A
informacéo sobre a existéncia des-
sas espécies é util, mas o dinheiro
necessario para obté-la seria mais
bem aplicado em estudos sistemaé-
ticos ou ecolégicos convencionais.
Estes, quando necessério, seriam
complementados pela sistemética
molecular.

A Tinica coisa realmente origi-
nal no programa dos codigos de
barras é a proposta de identificar
toda a vida do planeta rapida e
automaticamente. Mas a novida-
de, por mais atraente que seja para
nosso espirito de ficgdo cientifi-
ca, néo se sustenta nem filosofica
nem cientificamente no momento.
Para sintetizar o que o programa
representa para a taxonomia, nada
melhor que uma frase do escritor
inglés Samuel Johnson (1709-
1784): “Prezado autor: seu texto
tem coisas boas e originais. No en-
tanto, o que é original ndoé bom,
e 0 que é bom néo é original.” =
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