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Sequenciamento de DNA: Desvendando o código da vida 
 
O que é o sequenciamento de DNA? 
O sequenc iamento  de DNA é o  p rocesso  realizado  para se 
determinar a sequênc ia exata de nuc leo t ídeos em uma mo lécula de 
DNA (ác ido  desox irribonuc leico).  Isso  s ignif ica que,  ao  sequenc iar 
um f ragmento  de DNA, será possível conhecer a sequênc ia em que 
as quatro  bases nuc leo t íd icas (Adenina,  Guanina,  Citos ina e Timina) 
oco rrem dentro  dessa mo lécula de ác ido  nuc leico .  
 
A sequênc ia nuc leo t íd ica é a base para o  conhec imento  de um gene 
ou genoma. Ela contém as inf o rmações sobre as p ropriedades hered itárias  e b ioquímicas da v ida.  Através 
dela é possível compreender a construção  e estrutura das células  e o rganismos. O sequenc iamento de 
DNA f o i f undamental para que as inf o rmações genét icas começassem a ser desvendadas.  Po r essa razão,  
é ind ispensável para a pesquisa b io lóg ica.  
 
A história do sequenciamento de DNA 
Os últ imos 100 anos tes temunharam uma verdadeira revo lução  no  entend imento  de como  a inf o rmação 
genét ica é armazenada,  usada e t ransmit ida.  Os t rabalhos de Mendel,  em 1850,  f o ram capazes de 
demonstrar que as caracterís t icas são  t ransmit idas po r hered itarie dade ao  longo das gerações.  Em 1944,  
o  g rupo  do  pesquisador Oswald  Avery  demonstrou que a t ransf erênc ia de inf o rmações entre o rganismos 
(no  caso ,  bactérias) é v iável e que oco rre pelo  material genét ico ,  o  DNA.  
 
Já em 1953,  a es trutura de dup la-hélice do  DNA f o i desvendada po r James Watson e Franc is  Crick .  Isso  
ajudou no  desenvo lv imento da b io logia mo lecular e da engenharia genét ica.  Na década de 1970,  Fred  
Sanger e Walter Gilbert  desenvo lveram as tecno log ias  de s equenc iamento  de DNA. Ass im, to rnaram 
possível que a inf o rmação  genét ica começasse a ser desvendada.  
 
Até então ,  a manipulação  de genes ind iv iduais ou de pequenos t rechos do  DNA parec ia uma tarefa 
insuperável.  O sequenc iamento permitiu compreender melho r a es trutura e a f unção  dos ác idos nuc leicos. 
Esse f o i o  ponto  de part ida para ho je ser comum iso lar e es tudar um t recho  de DNA.  
 
 
O legado de Frederick Sanger 
Frederick  Sanger f o i responsável por do is  dos mais  impo rtantes avanços técnicos na área de genét ica.  
Primeiro ,  no  iníc io  da década de 50,  ele desenvo lveu um método  para determinar a sequênc ia de 
aminoác idos de um po lipep t íd io  e o  f ez f unc ionar no  sequenc iamento  de aminoác idos da insulina.  
 
Este t rabalho ,  f inalizado  em 1955,  f o rneceu a p rimeira p rova de que os aminoác idos em uma p ro teína 
estão  p resentes em uma sequênc ia constante e genet icamente determinada.  Is to  deu aos b ió logos 
mo leculares a conf iança em atacar outros  p rob lemas,  tais  como  o  cód igo  genét ico .  
 
Então ,  em 1977,  Sanger aperf eiçoou um método ráp ido de sequenc iamento do  DNA. Po r essa razão ,  f icou 
conhec ido  como  método de sequenc iamento  de Sanger.  Ab riu ass im a po rta para a análise da estrutura 
do  gene e sua o rganização .  Ambos os avanços f oram valioso s e reconhec idos com p rêmios Nobel,  em 
1958 e 1980.  O método  desenvolvido  po r Sanger fo i c ruc ial para desenvolv imento do  Projeto internac ional 
do  Genoma Humano .  
O Projeto Genoma Humano 
O Pro jeto  Genoma teve como  ob jet ivo determinar a sequênc ia de todo  o  genoma humano .  Esse esf o rço 
de pesquisa internac ional,  custando  mais  de US $ 3 b i lhões e levando  13 anos para ser conc luído.  A 
p rimeira sequênc ia comp leta f o i determinada em ab ri l  de 2003 .  
 
O DNA sequenc iado  no  Pro jeto  Genoma Humano  f o i ob t ido a part ir de 21 doado res, homens e mulheres,  
de d if erentes g rupos étnicos.  O resultado  poss ibi l itou avaliar muitas  inf o rmações sob re as d if erenças 
entre os  ind iv íduos de uma mesma espéc ie.  
 
Esse mapeamento  ab riu d iversas f ronteiras  e f o rneceu meios para ident if icar mutações e doenças 
genét icas específ icas.  Pode determinar quais  t rechos de DNA contêm genes e quais  t rechos carregam 



ins t ruções de regulação ,  l igando  ou des ligando os genes.  Também ab riu caminho  para uma med ic ina 
mais  personalizada,  permit indo aos c ient is tas  examinar até que ponto  a resposta de um pac iente a um 
med icamento  é determinada pelo  seu perf i l  genét ico .  
 
Essas conquis tas ex ig iram o  desenvo lv imento  e ap rimo ramento  de novas tecno logias , com a intenção  de 
melho rar a ef icác ia dos cuidados de saúde e p romover a saúde humana.  Claro  que a med ic ina to talmente 
personalizada ainda está longe de ser uma realidade par a todos,  mas estes já são  os p rimeiros  passos.  
 
 
O método de sequenciamento de Sanger 
O método  de sequenc iamento  de DNA mais  usado ,  até os  d ias  de ho je,  é o  de Sanger.  Também chamado  
de método  d idesoxi ou método de terminação  de cadeia.  Nesse p rocedimento,  uma mo lécula de DNA cuja 
sequênc ia deve ser determinada é convert ida em f itas  s imp les  que são  ut i l izadas como  mo lde para 
s intet izar uma série de f i tas  comp lementares.  Cada uma dessas f i tas  termina aleato riamente em um 
nuc leo t ídeo  específ ico d iferente.  A série resultante de f ragmentos de DNA é separada po r elet ro f o rese e 
analisada para revelar a sequênc ia do  DNA.  
 

 

Sequenciamento de Nova Geração: Next-Generation Sequence (NGS) 
Apesar de o  método  de Sanger ser ut i l izado  até ho je,  novas técnicas têm s ido  desenvo lv idas para o  
sequenc iamento  de DNA. A mais  recente é o  sequenc iamento  de nova geração ,  também chamada de 
sequenc iamento  de segunda geração  ou ainda  Next -Generat ion Sequenc ing  (NGS).  
 
Através do  NGS é possível realizar o  sequenc iamento  de um genoma inteiro  em questão  de d ias .  A sua 
veloc idade, capac idade de gerar dados em larga escala e p rec isão ,  a um custo  inf erio r aos métodos 
t rad ic ionais  ganha,  a cada d ia,  mais  espaço .  
 
O p rinc íp io  bás ico das p lataf ormas de NGS está em sequenc iar várias  mo léculas d if erentes (ou vários  
f ragmentos d if erentes p rovenientes do  mesmo  genoma) em paralelo .  Logo ,  elas  d if erem 
f undamentalmente das metodo logias  de Sanger,  em que uma única sequênc ia de DNA, o riunda de um 
t recho  específ ico,  é ob t ida em cada reação .  Isso  é possível g raças à integ ração  de f erramentas de 
nano tecno log ia,  robó t ica e inf o rmát ica em aparelhos de alto  desempenho .  
 
 
A importância do sequenciamento 
Ho je é possível,  portanto, determinar mais  rap idamente uma sequênc ia comp leta de um genoma humano ,  
d if erente do  período  inic ial do  Pro jeto  Genoma. Os pesquisadores ago ra são  capazes de comparar 
g randes extensões de DNA (1 milhão  de bases ou mais) de ind iv íduos d if erentes,  com mais  ag il idade.  
 
Essas comparações podem gerar uma eno rme quant idade de inf o rmações sobre o  papel da herança na 
suscet ib i l idade a doenças e em resposta a inf luênc ias  amb ientais .  Ab rem -se ass im novas perspect ivas 
para a med ic ina baseada nas caracterís t icas genét icas de cada ind iv íduo ,  c riando  um vasto  po tenc ial 
para d iagnóst icos e terap ias .  
 
Da mesma f o rma, é possível determinar todo  o  conjunto  de micro rganismos p resente em um amb iente 
(microb ioma) a part ir do  sequenc iamento  de todo  o  DNA ali encontrado .  Ou até mesmo  comparar as  
sequênc ias do  genoma de d if erentes t ipos de animais  e o rganismos,  f ornecendo ins ights  sob re a b io logia 
do  desenvo lv imento  e da evo lução .  

 


