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FASTIDIOSA: UMA AÇÃO ESTRATÉGICA 

FAPESP-FUNDECITRUS



PROJETO GENOMA : Uma ação estratégica da Fapesp 

1º. Semestre de 1997- Diagnóstico da Fapesp: A produção científica do estado de 
São Paulo estava crescendo mais do a média mundial em todas as áreas, exceto em 
genética molecular, particularmente em genômica. 

-Como estimular a pesquisa em Genética Molecular de modo sistêmico?

-Resposta: criar a ONSA (Orgazination for Nucleotide Sequencing and Analysis), The 
São Paulo Genomics Virtual Institute

-EUA: Já tinha a TIGR (Institute for Genomic Research)

The Onsa Network

The São Paulo Virtual Genomics Institute

September, 1988



ONSA DA FAPESP: DIETA À  BASE DE DNA



ONSA – Objetivo Inicial

- Sequenciamento completo de um genoma bacteriano ao redor de 2 
Mb (2 M de pares de bases)

- Identificação em larga escala dos genes expressos



ONSA

SEQUENCIAR O QUÊ ???



Escolha do organismo

Fatos que foram considerados para a escolha:

-FAPESP: mantida por aqueles que pagam imposto no estado de São Paulo

-Organismo: deveria ter uma relevância direta para a economia do estado de 
São Paulo

-Citricultura: uma atividade importante para São Paulo, tanto econômica 
como social

- 2º lugar em exportações do agronegócio de SP
- Emprega muita gente



Escolha do organismo

Um candidato perfeito: Xylella fastidiosa – Agente causal da Clorose 
Variegada dos Citros (CVC). 

-Situação à época: cerca de 30% das plantas de laranja tinham sintomas 
da doença

-Problema: Nenhum grupo no estado tinha experiência molecular com 
a bactéria e nem com a sua cultura em laboratório.

-Solução: Parceria com Fundecitrus e Pesquisadores Franceses (Joseph 
Bové e Monique Garnier – INRA de Bordeaux – França)



Estratégia do Projeto

-Rede de 25-30 laboratórios de sequenciamento espalhados pelo estado e integrados 
virtualmente

-2 Laboratórios Centrais (treinamento e garantia do projeto)

-1 Coordenador de DNA

-1 Coordenação de Bioinformática

-Steering Committee: André Goffeau (Bélgica-Coordenador do Genoma da levedura), 
Steve Oliver (Univ. de Manchester), John Sgouros (Imperial Cancer Research Fund. -
Londres), Antônio C.M. Paiva (EPM) e João Lúcio de Azevedo (ESALQ-USP)



Cronograma do Projeto

Edital na WEB: 13/10 a 15/11/1997

Divulgação dos laboratórios selecionados: 18/11/1997 
-1 Coordenador de DNA: Andrew J.G. Simpson
-2 Laboratórios Centrais: Fernando Reinach e Paulo Arruda
-1 Laboratório de Bioinformática: João Carlos Setubal e João Meidanis (João  Kitajima)
-32 Laboratórios de Sequenciamento (Nenhuma experiência prévia)
-Mais de 100 grupos se candidataram

Primeira reunião dos grupos: 19/11/1997

Prazo previsto para conclusão: 30 meses

Início do sequenciamento do genoma: 01/05/1998

Fechamento do genoma: 06/01/2000 (26 meses após a 1ª reunião)



SEQUENCIAMENTO DO GENOMA DA Xylella fastidiosa: UM MARCO CIENTÍFICO

-1º Genoma de fitopatógeno a ser sequenciado

- 1º Genoma fora do eixo EUA-Europa

- Uma parceria de Agência de Financiamento Pública 
(FAPESP) com uma entidade privada (FUNDECITRUS)

- Juntou expertises de diferentes áreas

- Envolveu 192 pesquisadores de 35 laboratórios

- Introduziu o trabalho de equipe em rede

- Capacitou pesquisadores e laboratórios de várias 
regiões do estado de São Paulo a utilizarem e 
difundirem as técnicas genômicas para as diferentes 
áreas da pesquisa



Antônio C.M. Paiva João Lúcio 
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FAPESP
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Coordenadores do Projeto
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Reconhecimento: Os que se responsabilizaram pelo Projeto 



Reconhecimento: Os que acreditaram no Projeto 

SALA SÃO PAULO
21 DE FEVEREIRO DE 2000

Homenagem do Governo do 
Estado de São Paulo 

ED. 51 | MARÇO 2000



RECEBIDOS PELO PRESIDENTE DA REPÚBLICA



Pesquisa Fapesp  - Abril 2000 - 45

Reconhecimento Externo: Convite para a Rede ONSA sequenciar o genoma da Xylella que 
causa doença em videira

- Autores do Convite: Serviço de Pesquisa em 
Agricultura (ARS) do Departamento de 
Agricultura dos Estados Unidos (USDA) e 
Fundação Americana de Vinhedos (AVF)

- Convite: sequenciar o genoma da Xylella que 
causa doença em videiras (Pierce Disease)

- Anúncio da Parceria : 14 de abril de 2000

- Fechamento Virtual do Genoma: Julho de 2001

- Publicação: Fevereiro de 2003



O SEQUENCIAMENTO É APENAS O COMEÇO

-O GENOMA FOI SEQUENCIAD0

-O TRABALHO FOI PUBLICADO

-A CHAMPANHE FOI ESTOURADA

E AGORA ????

GENOMA FUNCIONAL



GENOMA FUNCIONAL DA Xylella: PARTICIPANTES

EDITAL 1: 10 Projetos  (propostas até 22/12/1998)

EDITAL 2: 11 Projetos (propostas até 11/05/1999)

INVESTIMENTO

R$ 2.048.228,98
U$ 2.211.758,01

Fonte: Revista Pesquisa Fapesp
Janeiro 2003 - p.44



GENOMA FUNCIONAL

Subgrupo Crescimento:

Eliana Gertrudes Macedo Lemos

José Camillo Novello

Márcio Rodrigues Lambais

Marcos Antonio Machado

Suely Lopes Gomes

Coordenador: Márcio Rodrigues

Lambais

Subgrupo Transformação:

Eliana Gertrudes Macedo Lemos

Elza Maria Frias Martins

João Lúcio de Azevedo (Cláudia

Vitorello)

Marilis do Valle

Suely Lopes Gomes

Patrícia Brant Monteiro

Coordenadores: Suely Lopes

Gomes e

Marilis do Valle

Subgrupo DNA-array / Proteoma:

Claudia de Mattos Bellato

Eliana Gertrudes Macedo Lemos

José Camillo Novello

Márcio Rodrigues Lambais

Marcos Antônio Machado

Regina L. B. Costa de Oliveira

Yoko Bomura Rosato

Yoko Bomura Rosato

Coordenadores: José Camillo Novello e

Regina L.B. Costa de Oliveira

Subgrupo Fisiologia/Aspectos Gerais

de Fitopatologia:

Armando Bergamin Filho

Beatriz Madalena Januzzi Mendes

Eduardo Caruso Machado

Gilson Paulo Manfio

João Lúcio de Azevedo

João Roberto Spotti Lopes

Paulo Arruda

Sergio Florentino Pascholati

Silvio Aparecido Lopes

Siu Mui Tsai

Wenbin Li

Coordenador: Luis E. Aranha Camargo

GENOMA FUNCIONAL DA Xylella: ABORDAGEM DE PONTOS ESPECÍFICOS

-Foco

-Avaliação e acompanhamento
-Steering Committee



GENOMA FUNCIONAL DA Xylella: AINDA UM PROJETO EM REDE

Fonte:  http://watson.fapesp.br/funcional/main.htm 

   

 

Edital 

  1o. Edital  

  2o. Edital  

Participantes  

Genoma Funcional (LBM-FCAV/UNESP)  

I. Simpósio Genoma Funcional da Xylella fastidiosa  

Acordo de Transferência de Material Biológico  

 

onsa@trieste.fapesp.br 

 



GENOMA FUNCIONAL DA Xylella: STEERING COMMITTEE MEMBERS

COORDENADORES FAPESP:

-Jesus Aparecido Ferro (UNESP - Jaboticabal)

-Ana Cláudia Rasera (Instituto de Química - USP)

-Luiz Eduardo Camargo Aranha (ESALQ - USP)



GENOMA FUNCIONAL DA Xylella: ACOMPANHAMENTO DOS PROJETOS

- Relatórios

- Workshops: Todos os grupos e o Steering Committee
- 1º. Workshop: 10 a 13/12/2001 em Serra Negra

- Progressos: Divulgados para o público na Revista Pesquisa 
Fapesp



RESULTADOS – Divulgados na Revista Pesquisa Fapesp - Janeiro de 2002

“Os alvos dos pesquisadores estão claros: são os genes que permitem à Xylella desencadear a doença (lhe 
conferem patogenicidade) ou determinam a agressividade (virulência) com que a planta será infectada.”

PESQUISA FAPESP – JANEIRO 2002 – p.36-39



RESULTADOS: Divulgados na Revista Pesquisa Fapesp - Janeiro de 2003

“Pesquisas mostram genes e mecanismos que podem ajudar no combate à bactéria causadora 
do amarelinho”

PESQUISA FAPESP – JANEIRO 2003 – p.42-45



GENOMA FUNCIONAL DA Xylella: Resultados

-Meio definido para crescimento da bactéria  

-Métodos e ferramentas para transformação da bactéria

-Possibilidade de manipulação genética da bactéria

-Domínio das técnicas de análise da expressão gênica em larga escala: 
Microarranjo e Proteômica

-Conhecimento dos mecanismos moleculares da interação Xylella-Citros

-Descoberta de alvos para controle da doença: através de químicos ou de 
transgenia. 

-Domínio da transformação de tecido adulto de variedades de laranja doce

-Formação de recursos humanos em genômica funcional (mais de 100)



GENOMA FUNCIONAL DA Xylella: Resultados

-Uso de endofíticos como estratégia para combater a Xylella

- Determinação da composição da goma fastidiana

-Encontrado um fator de sinal difusível (DSF) putativo, que poderia 
coordenar a expressão de genes  de virulência. Estrutura química ???? 
(2007)

-Doença se propaga mais intensamente nas regiões mais quentes do Estado, 
onde a escassez de água é comum

- Nas laranjeiras doentes, a H2O que chega às folhas é 60% menos que nas 
sadias :: entupimento dos vasos pela goma e bactérias parece ser o maior 
problema. Fotossíntese cai pela metade



IMPACTO CIENTÍFICO DO ESTUDO DO GENOMA DA XYLELLA

COMO MEDIR O IMPACTO DO SEQUENCIAMENTO DO GENOMA 

DA XYLELLA E DOS ESTUDOS DE GENÔMICA FUNCIONAL NA 

PESQUISA?

UMA DAS MANEIRAS: NÚMERO DE TRABALHOS PUBLICADOS ANTES E 
DEPOIS E O IMPACTO DAS PUBLICAÇÕES



WEB of Science: Xylella fastidiosa - Publicações por ano - Global

Resultado encontrado: 1.305
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Total: 73 – Com Autores do Brasil: 13 (17,8%)

GENOMA 
ANTES                        DEPOIS



WEB of Science: Xylella fastidiosa - Citações por ano - Global

GENOMA 

Soma do número de citações: 20.580
Soma do número de citações sem autocitações: 10.854
Artigos que fizeram a citação: 9.181
Média de citações por item: 15,77
h-index: 62

ANTES                        DEPOIS



WEB of Science: Xylella fastidiosa - Agências Financiadoras - Global

FAPESP: 10 NOMES DIFERENTES TOTAL: 91



WEB of Science: Xylella fastidiosa AND Brazil - Publicações

Resultados encontrados: 104
Soma do número de citações: 1657
Soma do número de citações 
sem autocitações: 1340
Artigos que fizeram a citação: 969
Artigos que citam sem autocitações: 885
Média de citações por item: 15.93

h-index: 21

PUBLICAÇÕES COM JCR: AUMENTOU CONSIDERAVELMENTE



BRAZIL: PUBLICAÇÕES COM JCR AUMENTOU O NÚMERO E AS ÁREAS 

Total: 10 Total: 94



GENOMA Xylella: LEGADO

-UMA PARCERIA PÚBLICO-PRIVADA BEM SUCEDIDA NA CIÊNCIA BRASILEIRA: 
DADOS SEMPRE FORAM DE DOMÍNIO PÚBLICO

-CAPACITAÇÃO DE PESQUISADORES E LABORATÓRIOS DE DIFERENTES REGIÕES DO 
ESTADO DE SÃO PAULO NAS TÉCNICAS GENÔMICAS

-SEMENTE PARA O DOMÍNIO E USO DAS CIÊNCIAS ÔMICAS EM TODAS AS ÁREAS 
DA PESQUISA BRASILEIRA

-BASE PARA OUTRAS PROGRAMAS DE SEQUENCIAMENTO DA FAPESP E DO BRASIL 
E DE PROGRAMAS COMO: BIOEN, BIOTA E MUDANÇAS CLIMÁTICAS DA FAPESP

-AUMENTO DAS OPROTUNIDADES DE PARTICIPAÇÃO DE CIENTISTAS BRASILEIROS 
EM PROGRAMAS INTERNACIONAIS DE ALTO IMPACTO



OBRIGADO


