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Sobre o African Centre for Biodiversity: O ACB (Centro Africano para a Biodiversidade) http://acbio.org.za/
en esta comprometido com a luta contra as desigualdades nos sistemas alimentar e agricola da Africa, com o
direito dos povos a uma alimentagdo saudavel e culturalmente apropriada, produzida com métodos ecologica-
mente seguros e sustentaveis, e no direito dos povos de definir seus préprios sistemas agricolas e alimentar-
es. Em 7 de abril de 2015 o African Centre for Biosafety (Centro Africano para a Biosseguranga) mudou oficial-
mente seu nome para African Centre for Biodiversity (ACB). Esta mudanga de nome foi decidida em consulta
interna para refletir a expansao do ambito do nosso trabalho ao longo dos ultimos anos. Todas as publicagdes
do ACB anteriores a esta data manterdo nosso antigo nome e deverao continuar sendo citadas assim.

Sobre o Grupo ETC: O Grupo ETC www.etcgroup.org trabalha com questdes socioecondmicas e ecoldgicas
relacionadas a novas tecnologias que podem ter impactos sobre popula¢gdes marginalizadas no mundo. Opera
em escala politica global e trabalha em estreita parceria com organizagbes da sociedade civil (OSCs) e mo-
vimentos sociais, principalmente na Africa, na Asia e na América Latina. O Grupo ETC esta sediado em Val
David, Canada, e em Davao, Filipinas, com escritérios na Cidade do México e em Guelph, Canada.

Sobre a Rede do Terceiro Mundo: A Rede do Terceiro Mundo, TWN, (www.twn.my) é uma rede internacional,
independente e sem fins lucrativos, de organizagdes e individuos envolvidos em questdes relacionadas ao
desenvolvimento sustentavel, ao Sul Global e as relagdes Sul-Norte. O objetivo da TWN é aprofundar o
entendimento dos dilemas do desenvolvimento e os desafios que enfrentam os paises em desenvolvimento,
bem como contribuir para mudangas das politicas para alcancar um desenvolvimento justo, equitativo e
ecologicamente sustentavel. O Secretariado Internacional da TWN situa-se em Penang (Malasia), com
escritorios em Kuala Lumpur (Malasia) e Genebra (Suica). Ha pesquisadores da Rede baseados em Beijing,
Deli, Jacarta, Manila e Nova lorque. O Secretariado Regional Latino-americano é em Montevidéu (Uruguai) e
o Secretariado Regional Africano esta em Acra (Gana).

Contribuigado para o Projeto Capacitagéo Internacional em Avaliagdo e Governanga sobre a Biologia Sintética,
BICSBAG, por sua sigla em inglés. Os parceiros do projeto reconhecem agradecidos o apoio financeiro de
SwedBio, do Stockholm Resilience Centre, da Frontier Coop Foundation e do CS Fund na producgao desses
materiais.

Visite www.synbiogovernance.org para mais informagdes e tradugoes.
Diagramagé&o: Cheri Johnson

Tradugéao para portugués: Maria José Guazzelli, todos os textos e David Hathaway, texto Biologia Sintética e
Biossintese facilitada pela Inteligéncia Atrtificial.



) * .

[ ’. o
- s o SR
o T ee,, 2
Construcao Internacional de ’ o “' .b’\_ '\F,an ‘.\ ..
Capacidades para a Avaliacao e *_ . e
Governanca da Biologia Sintética oo o

Informacao de sequéncia genética: Um Tépico Chave para a Convencao

de Diversidade Bioldgica

Introduca

A informagéo de sequéncia genética digital estara
na agenda da 142 Conferéncia das Partes (COP)
na Convencao sobre Diversidade Bioldgica (CDB)
em novembro de 2018 no Egito, e € um tépico que
0s governos nao podem querer ignorar. Novas
aplicagbes de informacao de sequéncia genética
digital estdo transformando a forma como os
recursos genéticos sao usados, e tém importantes
implicagdes em longo prazo para a CDB,
particularmente para o objetivo da reparti¢ao justa e
equitativa de beneficios.

Informacao de sequéncia genética digital “livre”
sobre uma ampla variedade de biodiversidade

esta cada vez mais disponivel, e esta reduzindo a
necessidade de acesso fisico a plantas, micrébios,
animais e outros seres vivos em um numero
crescente de pesquisas e aplicagdes comerciais.
Como a forga motriz desse fendmeno, que inclui
sequenciamento digital barato, edigdo de genes,

e outras abordagens em biotecnologia e biologia
sintética, continua a se desenvolver, a tendéncia ira
se acelerar. Mais e mais sequéncias serao geradas
“no campo” e compartilhadas eletronicamente,
potencialmente sem adequados consentimento
prévio informado (CPI) e termos mutuamente
acordados (TMA).

Essas tecnologias de avancgo rapido estdo tornando
inuteis as abordagens tradicionais para acesso
e reparticao de beneficios dentro da CDB e se
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estendem por todo o campo da biodiversidade,
desde o menor dos organismos, tais como
patogenos virais, até os grandes e complexos
genomas de muitos cultivos.

Esta surgindo rapidamente uma
situacao em que se permite a ocorréncia
de biopirataria porque as estruturas
legais nao conseguem acompanhar as
realidades técnicas.

O compartilhamento da informag&o de sequéncia
genética digital € central para muitos aspectos de
pesquisa, mas enquanto a informagao for gerada e
compartilhada sem que sejam aplicadas obrigacdes
de reparticao de beneficios, os governos,
agricultores e povos indigenas dos paises em
desenvolvimento, que criaram e cuidaram essa
diversidade, serédo perdedores. Recursos genéticos
nacionais e plantas dos Povos Indigenas serao
privadamente “minerados” para sequéncias
lucrativas com pouca ou nenhuma recompensa.

Essa mudanga iminente promete ser tdo extrema,
que nao tratar da informacao de sequéncia genética
digital poderia minar toda a Convencgéo, frustrando

a aplicacao de seu terceiro objetivo, o da repartigcao
justa e equitativa dos beneficios decorrentes da
utilizagao de recursos genéticos, e os esforcos
substanciais propostos pela CDB até agora para
implementa-lo, e, ndo menos importante, o Protocolo
de Nagoia sobre Acesso e Reparticdo de Beneficios.
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Os governos devem reconhecer que nao é realista
esperar resultados da discussdo da CDB sobre
informacao de sequéncia genética digital (ISGD)

se ndo a tornarem uma prioridade maxima na
preparagao para a COP. Isto porque o status quo é
altamente benéfico para os interesses dos paises
usuarios e para a industria de biotecnologia, e

o Norte ndo se movera por conta propria para
efetivamente tratar dessa ameaca para a CDB, ja
que prefere continuar a se beneficiar do livre acesso
aos recursos genéticos na forma de uma massiva e
crescente nuvem de ISGD.

Para interromper a expansao do “livre para todos”
na informacao de sequéncia genética digital, as
Partes da CDB precisam tornar a Convencao
atualizada encontrando uma maneira de aplicar
as regras da reparticao de beneficios ao acesso e
utilizacdo das sequéncias.

Senao, enquanto colegdes ex-situ se movem

para sequenciar suas colegdes, pesquisadores
expandem pequenos sequenciadores (que cabem,
até mesmo, na palma da mao), e bancos de dados
online continuam a publicar sequéncias em massa,
sem levar em conta a reparticao de beneficios e

sem colocar nenhuma restricdo sobre reivindicagoes
de patente, as Partes descobrirdo que o acesso e a
reparticdo de beneficios (ABS, na sigla em inglés),
base sobre a qual a CDB foi construida, estao
sendo arrastados por um mar de dados.

Avancos rapidos no sequenciamento e
sintese

Sintese e transferéncia mais rapidas: A area mais
facil para ver a transformagao que esta atualmente
em andamento é a dos organismos muito
pequenos. No setor da saude, o sequenciamento de
genes barato, rapido e em profundidade, significa
que a sequéncia completa dos virus da influenza
pode ser determinada em poucas horas apds seu
isolamento. E se aquela sequéncia for carregada
em um banco de dados da internet ou enviada por
e-mail, as tecnologias de sintese de genes tornam
possivel recriar um virus vivo em menos de trés
dias, em um laboratério adequadamente equipado,
em qualquer lugar do mundo.

Portanto, em alguns casos, pequenos organismos
completos podem ser hoje transportados para o
outro lado do mundo mais rapidamente quando
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transmitidos pela internet, como informagéao

de sequéncia genética digital, do que quando
amostras fisicas sao transportadas por um servigo
de entrega como o DHL ou Federal Express.

Genomas mais longos: Além do aumento da
velocidade, a complexidade de constru¢des de
genes (medidas pelo tamanho de seu genoma) que
podem ser sintetizadas a partir de uma sequéncia
esta aumentando. O poliovirus, primeiro virus

a ser totalmente sintetizado em laboratério (em
2002), tem em torno de 7500 nucleotideos de
comprimento. Em novembro de 2016, uma equipe
de cientistas norte-americanos anunciaram sinteses
completas de adenovirus, com um genoma de
34000 nucleotideos, quatro vezes e meia a do
poliovirus.

O Projeto do Genoma de Levedura Sintética,
uma colaboragao internacional de varios
laboratdrios, planeja ter sintetizados em breve os
16 cromossomas do Saccharomyces cerevisiae -
um total de 12 milhdes de pares de base de DNA,
compreendendo um genoma eucariotico inteiro.

De sequéncias a edigao de genes: Obviamente,
ainda nao é possivel sintetizar do zero organismos
mais complexos, mas isso ndo é necessario
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para que a informacao de sequéncia genética
digital transforme o ABS. Combinando dados de
sequéncia com tecnologias de edicdo de genes

da biologia sintética, como CRISPR, a diversidade
genética de um lugar pode ser introduzida em
organismos em outro local sem que ocorra acesso
fisico, e sem um termo de transferéncia de material
(TTM).

Por exemplo, uma empresa pode descobrir

a sequéncia de um composto terapéutico ou
nutricional em um banco de dados e inserir aquela
sequéncia em uma cepa de laboratério utilizada na
cultura de células. A empresa pode, assim, produzir
um nutriente valioso, ou um medicamento a base de
plantas, em cubas de cultura celular, sem nunca ter
acessado fisicamente a origem da planta ou firmado
um TTM.

Em outro exemplo, melhoristas de plantas de
corporacgdes, interessados em produzir tomates
mais tolerantes a condicbes secas, podem voltar
sua atencao para as sequéncias de genes de
plantas de tomate das costas desertas do Equador,
Peru e Chile. Com dados de sequéncia e de
caracterizacao suficientes, eles podem identificar
mutacdes que tornam tomates daquelas regides
mais tolerantes a seca. Patentes podem reivindicar
estas mutacgdes e técnicas de edicdo de genes
podem ser usadas para introduzi-las nos cultivares
comerciais para venda na América do Norte ou
Europa, de novo potencialmente sem nenhum
compromisso de TTM ou ABS.

Tais remédios ou variedades de plantas adaptadas
a mudanca climatica sdo apenas exemplos semi-
hipotéticos; a quantidade de outras caracteristicas
em outra biodiversidade que pode, de modo
similar, ser acessada através de dados e nao por
transferéncia fisica de materiais é praticamente
infinita.

Os paises provedores podem, assim,
estar permitindo involuntariamente o
aCesso a seus recursos genéticos quando
a informacao de sequéncia genética
digital de sua biodiversidade é colocada
online sem controles adequados.



Sequéncias digitais na CDB e em outros
foruns da ONU

O gerenciamento da informagao de sequéncia
genética digital € uma questao de relevancia

que vai além do alcance da CDB. Perpassa a
biologia, incluindo cultivos e outros recursos
genéticos abordados pelo Tratado Internacional
sobre Recursos Fitogenéticos para Alimentacao e
Agricultura (TIRFAA) e a Comissao sobre Recursos
Genéticos para Agricultura e Alimentacéo (CRGAA)
da Organizacao para Alimentacao e Agricultura
(FAO) e, em alguns casos, a Organizagao Mundial
de Saude (OMS), particularmente, mas nao

em carater exclusivo, seu Sistema de Alerta de
Pandemia para Influenza (Sistema PIP, na sigla em
inglés).

Embora as implicagdes sobre informacao de
sequéncia genética digital tenham sido previstas
ha varios anos, inclusive pelo TIRFAA, que discutiu
sequéncias sob o termo “"desmaterializacao”, as
deliberacdes da CDB sobre sequéncias genéticas
digitais sao particularmente importantes devido a
seu amplo alcance e numero de membros, além
da importancia de manter o enfoque da FAO em
relacdo a informacgéo de sequéncia genética digital
consistente com o da Convencéo.

A origem da presente discussao na CDB é

encontrada no relatério de 2015 do Grupo de
Trabalho de Especialistas Ad Hoc (AHTEG) sobre
Biologia Sintética, que identificou um importante
impacto potencial da informacao de sequéncia
genética digital na Convengao como o “acesso sem
reparticdo de beneficios.”[1] A Conferéncia das
Partes da CDB no México, em dezembro de 2016,
adotou entdo uma decisao sobre a informagao de
sequéncia geneética digital, que deu inicio a um
plano com a intenc&o de conduzir a uma decis&o
substantiva na sua reunido seguinte no Egito, em
2018.[2]

Muitos paises em desenvolvimento
na COP 13 tomaram, na COP 3, a
posicao de que a CDB deveria adotar
uma decisao esclarecendo que a
informacao de sequéncia genética
digital deve ser tratada como
equivalente a amostras fisicas para os
propdsitos de reparticao de beneficios.

A Organizagcdo Mundial da Saude, que esta
considerando a informagao de sequéncia genética
digital no contexto da pesquisa de doengas
(acesso a e uso de sequéncias patdgenas,
particularmente o virus da influenza), se envolveu
em algumas consideragdes praticas de métodos
— ainda inacabadas — para gerenciar o acesso a

€ 0 uso de sequéncias dentro de uma disposi¢cao
multilateral de acesso e reparticao de beneficios,
especificamente o Sistema de Alerta de Pandemia
para Influenza da OMS (Sistema PIP). A questao
de sequéncias de influenza potencialmente
pandémicas deve ser discutida na 712 Assembleia
Mundial da Saude, em maio de 2018.[3]

A OMS consultou bancos de dados que hospedam
dados de sequéncias da influenza e esta
considerando abordagens de acesso envolvendo
acordos de usuarios de bancos de dados,
abordagens de hospedagem de dados, incluindo
monitoramento eletrénico de sequéncias, e, mais
dificil e complexo, o monitoramento posterior

ao aparecimento de um sistema multilateral de
sequéncias (para a influenza) em reivindicagbes de
propriedade intelectual.
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Termos relacionados a informacao de
sequenciamento

Os diversos processos internacionais que estao
considerando informacao de sequéncia genética
digital estdo usando uma variedade de termos
sobrepostos. Reconhecendo a necessidade de
consisténcia, a CDB decidiu rever a terminologia
antes da proxima reunido, e pode-se esperar que 0s
termos que ela identificar para uso serdo também
empregados em outros lugares, auxiliando na
compreensao e na consisténcia. Até agora, varios
sdo os termos usados:

“Desmaterializagao” tem sido usado ha muitos
anos pelo TIRFAA. Refere-se a recursos genéticos
e ao fato de que a informacgéao de sequéncia
genética digital, para alguns fins de Tratado,
particularmente o acesso, pode suplantar a
necessidade de espécimens fisicos. Assim,
recursos genéticos estdo sendo transferidos e
usados sem movimentagao do material original
(germoplasma). Em reunibes recentes, o TIRFAA
e CGRFA [Comissdo de Recursos Genéticos para
a Alimentacao e a Agricultura] também comegaram
a usar o termo original da CDB , informagéao de
sequéncia genética digital (ver abaixo DSI, por sua
sigla em inglés).
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“Dados de sequéncia genética”, ou GSD (por sua
sigla em inglés) € um termo usado pelo Sistema PIP
da OMS. Discussdes de GSD dentro do Sistema
incluem a sequéncia de RNA do virus da influenza

e formas alternativas da mesma sequéncia,

na maior parte modificacbes pertinentes para
pesquisa, diagnostico e terapéuticas, como DNA
complementar (cDNAs) e insersdes e supressoes
com efeitos sobre a viruléncia, crescimento em
cultura de células, etc.

“Informacao de sequéncia genética digital”,

ou DSI (por sua sigla em inglés), € um termo que
se originou no Grupo de Trabalho de Especialistas
Ad Hoc (AHTEG) da CDB e cujo escopo nao foi
definido, mas que para muitos inclui DNA, RNA,

e sequéncias de aminoacidos/proteinas em suas
varias formas, assim como informacgao epigenética e
de caracterizagdo dos recursos genéticos. Tem sido
apontado que a palavra “digital” pode ser eliminada
do termo, pois poderia ser limitadora por razdes
que incluem que futuros sistemas de informacéao
(computadores) podem néo ser “digitais”, e que

a informacéao de sequéncia atualmente nao
armazenada “digitalmente” também deveria fazer
parte da discusséo.



Conceitos chave para fazer aplicar em re-
gras e politicas para informacao de sequén-
cia

A informacao de sequéncia precisa ser considerada
como equivalente a amostras fisicas (por exemplo,
sementes)

O acesso a informacao de sequéncia satisfaz

cada vez mais muitos dos mesmos propositos
previamente atendidos pelo acesso a material
fisico, incluindo o uso na criacdo de novos produtos
comerciais que podem ser colocados sob patente e
outras reivindicagdes sobre direitos de propriedade
intelectual. Como as sequéncias estao sendo
usadas dessa maneira, e, de agora em diante, cada
vez mais serao usadas assim, as regras de ABS
que se aplicam a material fisico também devem ser
aplicadas para sequéncias.

Acordos de ABS, incluindo ATM, devem ser atuali-
zados para cobrir dados de sequéncia

A maior parte dos acordos e leis de ABS esta
fundamentada no pressuposto de que o material
muda de maos fisicamente. Da forma como estédo

atualmente elaborados, esses acordos podem nao
ser aplicaveis para informacgéo de sequéncia. Um
acordo de ABS que nao trate de sequéncias pode,
por consentir acesso fisico a materiais, permitir
que o usuario gere informacgao de sequéncia e se
beneficie daquela informacgao fora do sistema de
reparticao de beneficios. Assim, se as sequéncias
nao sao tratadas como equivalentes ao material
fisico nos acordos de ABS, a biopirataria sera
facilitada e as formas através das quais usuarios
podem escapar das obrigagdes de reparticdo de
beneficios vao continuar proliferando.

Hospedeiros de informagao de sequéncia precisam
exigir que os usuarios concordem com a reparticao
de beneficios

Deve ser exigido dos hospedeiros de informagao
de sequéncia genética digital, incluindo bancos de
dados como o Genbank e o Arquivo Europeu de

Nucleotideos (ENA, por sua sigla em inglés), que se
comprometam com que seus usuarios concordem
com a reparticao de beneficios como uma condi¢cao
ao acesso de informagao de sequéncia genética
digital. Bancos de dados de “acesso aberto” ou
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“disponiveis ao publico” nao significa, e ndo pode
significar, “nenhuma obrigagéo do usuario”. A CDB
deve desenvolver regras para tais acordos de
usuario de dados (por exemplo, termos e condi¢des
de “clickwrap”) e os hospedeiros de informagao de
sequéncia genética digital devem ser obrigados a
implementa-los.

Informacéo de sequéncia inclui DNA, RNA, e
sequéncias de aminoacidos

Nucleotideos gendmicos sédo apenas parte das
sequéncias relevantes. O material hereditario de
organismos nao € somente DNA, mas em alguns
casos é RNA. E devido a complementariedade
entre as moléculas, e suas importantes fungoes,

as sequéncias de ambos devem ser cobertas. As
sequéncias de aminoacidos que os nucleotideos
codificam sdo também valiosas e podem ser usadas
para replicar e modificar compostos naturais e para
projetar sistemas bioldgicos.

Para além das sequéncias de “blocos de
construcao” existe uma variedade de informacgodes
que também faz parte da informagao de sequéncia
genética digital, e inclui dados de caracterizacao
sobre recursos genéticos, epigenéticos, metilagao

e informacéo similar, e dados e padrdes uteis e
discerniveis, como por exemplo, sequéncias curtas
repetidas em tandem (STR por sua sigla em inglés).
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Conclusao

E efetivamente impossivel, para a maior parte das
intengdes e propodsitos da CDB, recolher informagao
de sequéncia genética digital apos ela ter sido
langada no dominio eletrénico sem que os critérios
de reparticao de beneficios estejam estabelecidos.
Mas claro que parar a publicagcao de informacgéao

de sequéncia genética digital per se nao deve ser

o objetivo das Partes da CDB. Pelo contrario, a
COP da CDB precisa mover-se rapidamente para
esclarecer que as sequéncias vém com as mesmas
obrigagbes de reparticao de beneficios aplicadas ao
material fisico, e este principio pode ser transferido
aos enfoques utilizados pela FAO e OMS.

Dessa maneira, a geragéao e utilizagdo de dados de
sequéncia geneética digital ndo serao prejudicadas;
pelo contrario, ocorrera entre atores comprometidos
com os objetivos de ABS da Convengé&o. Se os
paises desenvolvidos resistirem ou se recusarem

a aplicar as regras de reparticdo de beneficios
para a informacao de sequéncia genética digital

no processo da Convencao, entdo os paises
provedores devem considerar o uso das leis e
acordos de ABS para estabelecer restricbes ao
direito dos usuarios para sequenciar e compartilhar
sequéncias de recursos genéticos.

Uma vez estabelecido pela Convengao que a
reparticdo de beneficios aplica-se plenamente a
informacao de sequéncia, o cenario estara pronto
para o proximo grande desafio da CDB em relag&o
a informacgao de sequéncia: como assegurar que as
capacidades de dados importantes sejam usadas de
maneira que sirvam genuinamente ao interesse dos
povos indigenas e comunidades locais que cuidam
e preservam a biodiversidade, e ndo o daquelas
empresas que meramente usam a tecnologia de
informacao para aumentar a situagao presente de
desigualdade.

[11 Ver UNEP/CBD/SYNBIO/AHTEG/2015/1/3. URL: http:/www.
cbd.int/doc/meetings/synbio/synbioahteg-2015-01/official/
synbioahteg-2015-01-03-en.pdf
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