Mapeamento do genoma humano e
algumas implicagdes éticas

Eleidi Alice Chautard—Freire-Maia*

Mapeamento do genoma humano significa a localizag¢do dos genes
nos cromossomos e o conhecimento das distancias fisicas e gencticas que
os separam, bem como o seqiienciamento do DNA de cada cromossomo.
Os dois principais tipos de mapas do genoma humano sdo o genético ¢ o
fisico. O mapa genético indica a distancia entre genes, com base em anali-
ses de sua transmissdo em familias. Estes estudos descobrem a freqiiéncia
com a qual genes ligados, isto ¢, aqueles localizados proximos, no mesmo
cromossomo, se separam durante a meiose, ocasionando recombinagdo. A
distancia genética ¢ dada em termos dessa freqgiiéncia de recombinagdo em
centimorgans (cM). Dizer que entre dois locos ha 1cM significa que entre
eles ocorre 1% de recombinagdo. Os mapas fisicos derivam principalmen-
te de medidas referentes as moléculas de DNA , podendo ser considerados
de baixa resolu¢do, como o citogenético baseado nas bandas cromossémi-
cas, ou de alta resolugido, como o de sitios de restrigdo € 0 seqiienciamento
de DNA.

As primeiras informagdes sobre o mapeamento do genoma humano
datam da primeira década de 1900 e referem-se a descoberta de que deter-
minados genes sdo transmitidos pelo cromossomo X. A localizagdo dos
genes nesse cromossomo € facilmente inferida, uma vez que apresentam
um tipo particular de heranga. Em vista disso, este foi o primeiro cromos-
somo a ter um segmento de mapa delineado, em 1936 e 1937, por Haldane
e Bell. Esses autores determinaram a distancia genética entre os locos con-
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dicionadores da hemofilia e do daltonismo, anomalias entdo consideradas
como etiologicamente simples. Entretanto, foi somente em 1951, que
Mohr determinou o primeiro caso de distancia genética entre dois genes
autossémicos. Seu trabalho inicial indicava ligagdo entre o loco do sistema
sangiiineo Lutheran e o loco do sistema sangiiineo Lewis, mas que, poste-
riormente, foi identificado como sendo o Secretor.

A partir de 1951, comegaram a ser publicados trabalhos tratando de
distancias genéticas entre locos autossémicos. Podemos considerar, entre-
tanto, que s6 na década de 70 as informagdes a respeito do mapeamento do
genoma humano alcangaram a escala necessaria para que se iniciassem
reunides internacionais especializadas no assunto. A Tabela 1 relaciona as
reunides realizadas até 1991, com o respectivo nimero de locos mapeados
confirmados. No inicio dos anos 90 ja comegam reunides internacionais a
respeito do mapeamento de cromossomos especificos como, por exemplo,
02,006,690 13

Tabela 1. Nimero de locos com atribuigio confirmada em onze
reunides de Mapeamento do Genoma Humano (HGM1 até 11), de 1973 a
1991 *

HGM N

- A X
1 New Haven 1973 31 88
2. Rotterdam 1974 48 91 |
3. Baltimore 1975 72 ... 95
4. |Wimnipeg 1977 | & | 102
5. |Edinburgo 1979 | 123 | 112
6.  |Oslo 1981 | 180 | 116
7. |Los Angeles 1983 247 | 118
8.  |Melsinki 1985 | 351 | 123 |
9. Paris 1987 | 461 | 140
10. |NewHaven 1989 | 669 | 158
11 Londres 1991 846 | 182
*Segundo McKusick, 1992 (Mcndelian Inheritance in Man) A=
autossomicos ; X= do cromossomo X, [I

O progresso do conhecimento do mapa do genoma humano tem de-
pendido principalmente do desenvolvimento de metodologias de laborato-
rio, & quais se somam as de andlise de ligagdo genética (em geral, o
método dos escores lod) e o auxilio imprescindivel da informatica. A Ta-
bela 2 relaciona os principais métodos que tém sido empregados nesse tra-
balho. Em outubro de 1993, Cuticchia e colaboradores publicaram um
artigo de revisdo, na revista Science, mostrando que cerca de 3.000 genes
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ja tinham sido mapeados e chamam a atengdo para a importancia da infor-
matica nesse setor. Relacionam trés importantes bases de dados: GenBank
(informagdes a respeito de seqiiéncias de DNA), Genome Data Base (dados
de mapeamento cromossdémico) e Protein Information Resource (arquivo
de seqiiéncias e estrutura de proteinas).

Tabela 2 - Principais métodos utilizados no mapeamento autossémicos
(confirmados ou ndo) do genoma humano*

Método “n° de locos
mapeados
Hibridagdo de células somaticas o T Trae2 |
| Hibridagdo in situ S o 039
Anilise de ligagdo em fﬂml]IdS ___ T T -
‘Analisc fina por enzima de restrigdo I 271
Efeito dosagem - S e I VY
Aberragdo cromossomica 183 ]
Ilomoi_og&c sistenia . - .
Segregacdo génica ing mdurlda por radiagao 26 |
Ouros =~ 157
Total ‘ 3882
(muitos mapeados por 2 ou mais métodos)
*Scgundo McKusick. 1992 (Mendelian Inheritance in Man) .

Considera-se que a espécie humana tenha cerca de 100.000 genes, de
modo que ainda ha um longo caminho a percorrer até que todos esses lo-
cos estejam mapeados. No final de 1990 foi criado, nos EUA., 0 Projeto
do Genoma Humano, que ¢é parte de um esforgo internacional para desen-
volver mapas genéticos e fisicos e determinar tanto a seqiiéncia dos genes
do genoma humano, como de outras espécies consideradas como modelos
para estudos cientificos (Escherichia coli, Saccharomyces cerevisiae, Cae-
norhabditis elegans, Drosophila melanogaster, Mus musculus e Arabidop-
sis thaliana). Esse projeto se originou da unido de dois programas do
Genoma Humano, ja existentes nos Institutos Nacionais de Satde (NIH) e
no Departamento de Energia (DOE) e pretende ser finalizado em 2.005, se-
qiienciando os estimados 3 bilhdes de pares de bases do DNA humano. Se-
gundo os comentarios de Roberts (1993), divulgados pela revista Science,
165 milhdes de délares sdo aplicados por ano, pelos E.U.A., nesse projeto,
aquém do proposto originalmente, que seriam 200 milhdes de dolares, pre-
vendo-se um total de 3 bilhdes de délares nos 15 anos de vigéncia.

O Projeto do Genoma Humano foi inicialmente dirigido por James
Watson, um dos descobridores da estrutura fisica do DNA, em 1953, e
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atualmente ¢ dirigido por Francis Collins, um dos responsaveis pelo ma-
peamento dos genes da fibrose cistica e da neurofibromatose. Desde o ini-
cio do Projeto, Watson ¢ outros pesquisadores tiveram conscicncia de que
a informagdo a scr gerada pelo Projeto poderia ser usada de forma inade-
quada. Por essc motivo. foi considerado um programa sobre ¢Etica. que
atualmente recebe 5% dos fundos do Projeto. Este programa ¢ conhecido
como ELSI (implicagdcs ¢ticas, legais e sociais). Até 0 momento, o progra-
ma ELSI tem sc dedicado as aplicagdes potenciais mais imediatas das pes-
quisas sobre o mapecamento do genoma humano. Quatro drcas foram
identificadas pelos consclheiros do ELSI para énfase inicial: privacidade
da mformagdo genctica. introdugdo efctiva ¢ segura da informagio genéti-
ca na clinica. eqiiidade no uso da informagio genética ¢ educagio profis-
sional ¢ publica. O programa da ¢nfasc ao entendimento ético. cultural.
social ¢ influcncias psicologicas que possam levar ao desenvolvimento de
politicas ¢ scrvigos de atcndimento. Entretanto, num relatorio governa-
mental de 1992, o nrograma 1.51 foir descrito como bem intencionado mas
com pouco poder no estabelecimento de politicas ¢ foi recomendado que
um grupo independente fosse criado para rever as implicagoces €ticas, le-
gais ¢ sociais do Projeto do Genoma Humano. E1.81 continuaria como cata-
lisador de pesquisas sobre 0s assuntos €ticos. principalmente a respeito da
introdugio adequada de rastreamento genético para doengas comuns, bem
como desenvolvendo atividades para a educagio da populagio cm assun-
tos dc genctica ¢ para o cstabelecimento de opgdes politicas para qualquer
nova comissio vir a considerar.

Desde 1987, pesquisadores da arca do genoma humano comegaram a
sc¢ preocupar com o fato de que burocratas governamentais pudessem vir a
qucbrar o cslorgo informal ¢ internacional que foi desenvolvido a partir
das rcunioes do Mapeamento do Genoma Humano. iniciadas cm 1973 Os
curopeus estavam trabalhando tdo profundamente no assunto quanto os
norte-americanos ¢ ndo tinham intengdo de serem deixados fora de qual-
quer iniciativa de mapcar ou seqiicnciar o genoma. Além disso. ncm curo-
pcus  ncm norlc-americanos pensavam ¢ participar de um tipo de
olimpiada genctica que visasse indicar qual o primeiro pais a mapear o ge-
noma ou mesmo mapear um determinado cromossomo. Este tipo de com-
portamento competitivo traria conscqiicncias  desastrosas como, por
excmplo. duplicagdes de trabalhos de pesquisa em larga escala. Com o ob-
jetivo de evitar problemas deste tipo. foi criado em abril de 1988, nos
E.UA.. um consclho coordenador de cardter internacional ¢ privado. deno-
minado HUGO (Human Genome Organization). Cinco meses mais tarde
foi formalmente organizado na Suiga, contando com um consclho funda-
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dor composto de 42 cientistas. HUGO funciona como base de troca de in-
formagdes sobre mapeamento do genoma humano e das espécies modelo e
tem a seu cargo a organizagdo das reunides do Mapemanento do Genoma
Humano.

Um centro de pesquisas que tem sido muito importante para o deli-
neamento de mapas genéticos ¢ fisicos humanos, bem como para o estabe-
lecimento de cooperagdo entre pesquisadores de diferentes paises, € o
Centre d’Etudes du Polymorphisme Humain (CEPH), criado por Jean
Dausset, em Paris, na década de 80. Os pesquisadores deste Centro traba-
lham em colaboragdo com os do NIH, dos E.U.A. Os franceses também cria-
ram uma féabrica, a Genethon, mantida com o auxilio da populagdo, através
de campanhas televisivas (Goodfellow, 1992). Pesquisadores do CEPH e
da Genethon foram os principais responsaveis pelo desenvolvimento do
mapa genético de segunda geragdo, publicado em 1992 (Weissenbach e
cols., 1992) e do mapa fisico de primeira geragdo, publicado no ano se-
guinte ( Cohen e cols., 1993).

O Japdo iniciou um projeto antes do Projeto do Genoma Humano, fi-
nanciado pelas suas principais companhias industriais, o qual pretende
automatizar o seqiienciamento de DNA numa taxa de | milhdo de nucleoti-
deos por dia.

Em 1990 foi criado o Programa Latino Americano do Genoma Hu-
mano (PLAGH), dirigido atualmente por Sérgio Pena, da Universidade Fe-
deral de Minas Gerais. A criagdo desse Programa foi um dos principais
fatores responsaveis pela realizagdo da Primeira Conferéncia Sul-Norte do
Genoma Humano, em maio de 1992, no Brasil. Essa Conferéncia reuniu
cerca de 200 participantes de 22 paises, com o objetivo de discutir o Proje-
to do Genoma Humano frente as condi¢des economicas e sociais do Ter-
ceiro Mundo. Um dos motivos para que HUGO estivesse entre os
financiadores dessa Conferéncia foi seu interesse em estudar a diversidade
do genoma humano, sabendo que a América Latina € rica em populagdes
indigenas, como também de populag¢des das mais diversas origens e graus
de miscigenagdo, cujo estudo ja tem contribuido, e com certeza ainda con-
tribuira muito, para o conhecimento dessa diversidade. Entre as con-
clusdes desse encontro, publicadas em relatério de Sérgio Pena, foi
assinalado que laboratérios de pesquisa do Terceiro Mundo podem se tor-
nar competitivos no assunto, desde que venham a utilizar técnicas mais ba-
ratas e, além disso, também podem contribuir para o Projeto do Genoma
Humano com a investigagdo do genoma de organismos de interesse nacio-
nal, tais como parasitas humanos, outros animais e plantas cultivadas.
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Os principais objetivos do mapeamento do genoma humano sdo pos-
sibilitar prevengdo, melhor tratamento e, finalmente, cura dos disturbios
genéticos. A fase antes que o tratamento esteja disponivel € aquela na qual
ocorrem as conseqiiéncias mais danosas e se acumulam os problemas de
cunho ético. Com base principalmente em casos ocorridos nos E.U.A. e re-
latados no livro Genome, escrito pelos jornalistas J. E. Bishop e M. Wald-
holz, elaborei a seguinte classificagdo dos principais tipos de problemas
éticos:

Individuais

a) Sem perda da liberdade pessoal.

Nesta categoria se enquadram casos nos quais 0s exames geneéticos
sdo requisitados pelo proprio individuo que sera examinado como, por
exemplo, situagdes nas quais um adulto deseja saber se € portador de alelo
condicionador ou predisponente de um disturbio genético.

Um exemplo deste tipo de situagdo diz respeito a filhos de pacientes
com a doenga de Huntington, disturbio genético de carater dominante,
com aparecimento tardio de sintomas e sinais. Suas principais caracteristi-
cas sdo a prematura e seletiva morte de células neurais, movimentos coréi-
cos ¢ deméncia. A idade de manifestagdo da doenga varia de cerca de 10 a
60 anos, tendo a maior parte dos pacientes apresentado a doenga no inter-
valo de 30 a 40 anos. O resultado do exame do DNA destas pessoas em ris-
co de serem portadoras do alelo anormal podera deixa-las livre do terror
da doenga ou vir a confirmar a desgraga que as espera. Alguns pretendem
saber se sdo portadores, com a inten¢do de programarem melhor o futuro.
Entretanto, um resultado positivo leva muitas vezes ao extremo desespero.
ao suicidio. Seria ético, ou mesmo Util, revelar o provavel futuro, em casos
como estes, para os quais ainda ndo se pode oferecer qualquer terapia?

Numa pesquisa de opinido, divulgada em janeiro, pela revista Time,
49% dos entrevistados responderam que ndo se submeteriam a um teste
genético para saber quais as doengas que provavelmente viriam a se mani-
festar no futuro, enquanto 50% responderam que sim.

Trés laboratérios de pesquisa norte-americanos, com larga experién-
cia em estudos sobre a doenga de Huntington, ao fazerem um levantamen-
to sobre o numero de pessoas em risco, interessadas em fazer o exame de
seu DNA, receberam cerca de 60 a 80% de respostas afirmativas. Entretan-
to, quando o exame ficou disponivel, poucas pessoas apareceram para
fazé-lo. Entre as razoes dadas para explicar essa recusa estao o medo de
um resultado positivo, acompanhado muitas vezes ainda do receio de per-
der o emprego e o direito a seguros.
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b) Com perda da liberdade individual.

Estc tipo de problema surge quando o exame do DNA € requisitado
por terceiros € aqui se incluem os exames pré-natais, bem como aqucles
fcitos em menores de idade e mesmo em adultos.

bl) Examcs pré- natais.

Uma das mais freqiicntes conscqiicncias de uma medicina que con-
scguc diagnosticar, num exame pré-natal. um defeito genctico para o qual
ainda ndo existe tratamento ou cura. tem sido, com cericza, o aborto cha-
mado cufcmisticamente. neste caso. de aborto terapéutico. Em casos dc fa-
milias com a docnga de Huntington. quando o conhccimento da
localizagio do gene ainda nio era exata ¢ 0 conjuge em risco ndo descjava
ter scu DNA examinado. apenas 0s avos ¢ o feto chegaram a ser testados.,
nos LU.A.. 0 que permitia apenas duas respostas possiveis: negativa ou
50% dc probabilidade de portar o alclo anormal. Com base neste ultimo
resultado foram feitos abortos ditos terapcuticos.

Jd se anunciam algumas metodologias que podem substituir o abor-
to. Sio os casos de sclegio in vitro de ovdcitos e de embrides na fasc de
oito células. Sobre este assunto ¢ intcressante a opinido do arcebispo de
Paris cardcal Jean Maric Lustiger. publicada no jomal FFolha de Sao Pau-
lo. de 23 de janciro de 1994, O cardeal ndo € contra a interrupgio do con-
gclamento de embrides. que os levaria @ morle, uma vez que ¢sles so sdo
vidveis por meios extraordinirios de implantagio. Chama a atengdo. entre-
tanto. para o carater cugénico do diagnostico pré-fertilizagio. Mesmo que
csta téenica evile o recurso a interrupgio da gravidez. o cardeal ¢ contra
scu uso. uma vez que nido se deve ceder em questocs de principios. tendo
cm vista as implicagdcs cugénicas deste procedimento.

b2) Examcs cm menores de idade,

Pedidos de pais ou dc pretendentes a pais adotivos que descjam
conhecer o genotipo de scus filhos por suspeitarem  que estes possai scr
portadores de alelos deletérios. t¢m sido negados por instituigoes publicas
nos E.U.A. Pretende-sc. dessa forma. defender a privacidade do menor de
idade. Entretanto. tal procedimento pode nao estar sendo scguido pelos la-
boratorios privados. Para que sc consiga total privacidade da mformagio
genética ¢ necessario que esta seja assegurada por lei.

b3) Exames em adultos.

Citarci aqui alguns dos casos complexos que foram relatados no li-
vro Cienome. Um dceles sc referia a gémeos idénticos. cm risco de portarcm
o alclo determinante da doenga de Huntington. O problema foi que apenas
um dcles descjava fazer o exame. Considerou-se que nio seria ¢tico rcali-
zar 0 exame. pois o resultado também informaria sobre o genotipo do 1r-
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mdo geneticamente idéntico. Numa outra situagdo, o médico de um pa-
ciente leucémico, que era suspeito de portar o alelo condicionador da
doenga de Huntington, requisitou o exame para saber o gendtipo de seu
paciente. A razio exposta foi de que o transplante s6 seria indicado caso o
paciente ndo fosse portador desse alelo. Obviamente, este pedido também
foi negado. Empregadores, bem como seguradoras, também tém requisi-
tado exames. Um desses casos se refere a uma companhia de aviagio, que
desejou saber o genétipo de um de seus pilotos, em risco de portar o alelo
determinante da doenga de Huntington. Esse pedido também foi negado,
uma vez que o aparecimento inicial dos sintomas nfo poria em risco a vida
dos passageiros do avido pilotado por tal pessoa. Em suma, as conseqiién-
cias dos testes preditivos parecem ser mais complexas do que se poderia
imaginar de inicio.

Sociais

Nesta categoria incluem-se os problemas gerados pela aplicagio de
testes em larga escala e pelos pedidos de patentes.

a) Testes em larga escala.

As medidas eugénicas se tornam mais evidentes nessa situagdo. Con-
sidera-se como eugenia qualquer tipo de selecdo que pretenda alterar o pa-
triménio genético de nossa espécie. A eugenia positiva engloba as
medidas que favorecem o nascimento de normais, enquanto que a negativa
trata daquelas que tencionam diminuir a freqiiéncia de anormais.

al) Testes pré-natais.

Ja existem sondas de DNA capazes de detectar muitas doengas gra-
ves, tais como: distrofias musculares, fibrose cistica, hemofilia, retinite
pigmentar, retinoblastoma, doeng¢a de Huntington, etc. O uso dessas son-
das, seguido de aborto terapéutico, tem o poder de levar a eliminagdo de
alelos deletérios em uma ou duas geragdes apenas. E um poder muito
grande, cujo uso pode ter conseqiiéncias danosas. S para citar um caso
brasileiro, imaginem que perda sofreriamos se o sociélogo Betinho e o
cartunista Henfil, entre outros, ndo tivessem nascido, em vista de um ras-
treamento pré-natal feito para a hemofilia. Um dos grandes perigos dos
testes pré-natais ¢ o critério a ser usado para a sele¢do. Qual o seu limite?
Nao se pode esquecer também neste contexto, que muitas doengas tém
apenas predisposi¢do genética, isto é, dependem muito dos fatores am-
bientais para a sua expressdo. Por um lado, ao prover testes pré-natais em
larga escala a populagdo, o Estado estaria dando iguais opgdes a pobres e
ricos. Por outro lado, os métodos eugénicos adotados na fase pré-natal sio
perniciosos por principio, uma vez que podem levar a morte do embrido
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ou feto, caracterizando uma posigdo semelhante a nazista e que pode per-
passar para outras atitudes a serem tomadas pela sociedade como, por
exemplo, contra adultos doentes e velhos. Uma sociedade democratica e
bem esclarecida a respeito das implicagdes, que esses testes aplicados em
larga escala poderiam acarretar, deveria decidir pelo voto a respeito da sua
adocdo e nunca receber essa decisdo imposta pelo Estado. Enquanto uma
situagdo ideal dessas, em termos de esclarecimento da populagdo sobre o
assunto e da escolha democratica ndo for atingida, € minha opinido que os
testes pré-natais em larga escala ndo devem ser adotados pelo poder ofi-
cial.

a2) Testes em adultos.

Nos E.U.A. discutiu-se muito a respeito de um programa de rastrea-
mento de alelos causadores da fibrose cistica, doenga recessiva grave, ca-
racterizada por disrup¢do da fungdo de varias glandulas exécrinas e
determinada por alelos encontrados em cerca de uma em cada vinte pes-
soas de origem caucasoide. Em margo de 1990 foi decidido que o sistema
médico e a populagdo ndo tinham o preparo suficiente para enfrentar os
problemas que poderiam se originar de tal medida.

Os judeus Ashkenazi, originarios do leste europeu, tém, em média,
maior risco de apresentarem a doenga de Tay-Sachs, distarbio condiciona-
do pela homozigose de alelo recessivo. A doenga causa paralisia, cegueira
e deméncia, levando a morte antes dos cinco anos de vida. Ha uma década,
criangas com essa doenga eram comuns entre os judeus Hasidim do
Brooklyn, em Nova lorque, tendo em vista a tendéncia de casamentos den-
tro do grupo e também a proibigdo da contracepgdo. O  diagnéstico pré-
natal estava fora de cogitagdo, pois o aborto ¢ proibido entre esses judeus.
Em 1984 se iniciou um programa em clubes de jovens e colégios secunda-
rios para estimular os estudantes a fazerem o exame para saberem se eram
portadores do alelo deletério. Os resultados desses exames sdo arquiva-
dos em computador, tendo-se o cuidado de identificar cada pessoa apenas
através de codigos. No ano de 1989, 3.000 estudantes foram examinados.
Como a maioria dos casamentos € arranjada, os agentes de casamentos
usam os codigos de seus clientes no computador ¢ sempre que dois conju-
ges em potencial possuem o alelo deletério, o programa nao forma pares.
Este procedimento fez cair de duas a trés vezes o nimero relativo de crian-
cas com a doenga de Tay-Sachs, nesse grupo.

Um dos problemas sociais, que podem advir do uso de testes genéti-
cos em larga escala, é o referente a diminuigdo do leque de empregos que
uma determinada pessoa poderéa exercer. Os empregadores poderao recu-
sar certos candidatos e poder-se-a criar uma classe de pessoas com pou-
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quissimas opgdes de emprego, levando a graves conseqiiéncias sociais.
Para que isto nunca venha a acontecer, ha necessidade de maior educagio
da populagdo sobre o assunto, bem como, e principalmente, a existéncia de
uma ampla discussdo a respeito. O mesmo se aplica ao caso das compa-
nhias de seguro, que poderdo criar uma classe de pessoas com poucas op-
¢Oes de seguro. Alguns termos ja foram utilizados para se referir a esse
assunto, como policia genética (empregadores e seguradoras) e discrimi-
nagdo biologica.

b) Patentes.

Este € um problema grave e ainda ndo resolvido. Os Institutos Na-
cionais de Saude (NIH), dos E.U.A., pediram patente dos milhares de frag-
mentos de DNA, de fungdo ainda desconhecida, seqiienciados por seus
grupos de pesquisa. Este pedido foi rejeitado pelo governo, em 1992, mas
houve apelagdo dessa decisdo. Noticias veiculadas pelos jornais, em abril
de 1994, relatam que esses institutos de pesquisa desistiram de pedir as re-
feridas patentes. Comenta-se que o setor privado tem guardado infor-
magles a respeito do seqiienciamento de grande nimero de cDNAs,
esperando que o patenteamento seja concedido. Uma posigédo bastante di-
fundida no meio cientifico ¢ que ndo se deve patentear DNA de ocorréncia
natural, sendo que a protegdo intelectual deve se restringir aos processos
inventados para a utilizagdo desse conhecimento ¢ nunca as proprias se-
qiiéncias.

Tanto sob o ponto de vista ético, como juridico, as patentes de se-
qiiéncias de DNA tém sido rejeitadas. Para que um processo ou objeto seja
patentedvel € necessario que seja uma nova invengdo, com aplicagdo in-
dustrial. As seqii€ncias de DNA ndo se enquadram nestes requisitos

Um dos motivos do grande investimento que o governo dos E.U.A.
estd fazendo no Projeto do Genoma Humano, refere-se as aplica¢des que o
conhecimento obtido ir4 gerar. A opinido de D. Goldstein, publicada nas
revista Ciéncia Hoje, de margo de 1994, é de que esse Projeto se constitui
num plano estratégico, cuja finalidade ¢ gerar tecnologias de ponta, nas
areas da quimica, genética, matematica e computagdo. Estas tecnologias,
sim, sdo patenteaveis e, além disso, s3o de suma importéncia para a supre-
macia comercial das grandes corporagdes dos paises que controlam as in-
dustrias moleculares, como os E.U.A., a Grd-Bretanha e a Suiga.

Para concluir, € necessario que se saliente também a importancia que
o conhecimento do mapa do genoma humano podera trazer 4 humanidade,
principalmente no que se refere a terapia génica. Este conhecimento tera,
com certeza, um impacto extraordindrio na medicina do futuro. Assuntos
importantes, como a diferencia¢do, o envelhecimento e a evolugio, entre
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outros, terdo seus estudos impulsionados pelo conhecimento advindo desta
area. A devida aplicagdo ética desse conhecimento dependera de ampla
educacio da populagdo a este respeito, bem como do exercicio de uma de-
mocracia plena.

Agradego aos Drs. Newton Freire-Maia e Maria Luiza Petzl Erler,
pela leitura critica de versdo inicial desse trabalho e pelas sugestoes feitas
para melhora-lo e ao mestrando Ricardo L. R. de Souza, pelo auxilio pres-
tado na utilizagdo do redator de texto.

REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

BISHOP, J.E. ; WALDHOLZ, M.. Genome. Nova Yorque: Simon and
Schuster, :1990

CHAUTARD-FREIRE-MAIA, E. A. Investigagdes sobre as relacdes de
ligagdo entre 21 loci autossomicos humanos. Série Pds-graduacdo em
Genética, n. 5: Curitiba: Departamento de Genética, UFPR, 1974.

COHEN, D., CHUMAKOV, I. ; WEISSENBACH, J. A First-generation
physical map of the human genome. Nature, n. 366, p. 698-701, 1993.

COLLINS, F.; GALAS, D. A new five-year plan for the U.S. Human Ge-
nome Project. Science, n. 262, p. 43-46, 1993.

CUTICCHIA, A. J; CHIPPERFIELD, M. A; PORTER, C. l;
KEARNES,W. E PEARSON, P.L. Managing all thosc bytes: the Hu-
man Genome Project. Science, n. 262, p. 47-48, 1993.

DEWITT-ELMER, P. The genetic revolution. Time, n. 143, p. 30-35,
1994.

GOLDSTEIN, D. Biotecnologia levada a sério. Ciéncia Hoje. n. 17, p.58-
61, 1994,

GOODFELLOW, P.N. Variation is now the theme. Nature, n.359, 777-
778, 1992,

McKUSICK, V.A. Mendelian Inheritance in Man, v.1. 10 .a ed. Baltimo-
re: The Johns Hophins University Press, 1992.

., V. A. First South-North Human Genome Conference. Genomics,
n. 14: p.1121-1123, 1992.

NOUCHI, F. : TINCQ, H. Cardeal condena criagdo de “‘populagdo fantas-

ma”’. Trad. de C. Allain. Folha de Sdo Paulo, 23 de jan. de 1994.

Educar, Curitiba, n.11, p.15-26. 1995. Editora da UFPR 25



26

FREIRE-MAIA, EA.C. Mapeamento do genoma humano

PENA, S.D.J. First South Human Genome Conference-Caxambu, Brazil,
12-15 May 1992. Gene, n.120, p. 327-328, 1992.

WEISSENBACH, J., ef al. A second-generation linkage map of the hu-
man genome. Nature, n. 359; p. 794-801, 1992.

Educar, Curitiba, n.11, p. 15-26.1995. Editora da UFPR



