
Biotecnologia Animal
Luiz Lehmann Coutinho

llcoutinho@usp.br



Formação 
Acadêmica

• Engenheiro Agrônomo – ESALQ

• Oportunidades

• Estágios



Formação 
Acadêmica

• Graduação: ESALQ

• Mestrado e Doutorado Michigan 
State University, EUA

• Experiência Internacional
• Outro idioma

• Diferentes cursos

• Mudança de foco

• Desafio intelectual



Professor 
Titular

• Ensino de graduação e pós-graduação

• Coordenador do Centro de Genômica 
Funcional

• Formação de recursos humanos

• IC, MS, DR, PD

• Avanço do conhecimento

• Publicação

• Extensão

• Palestras, cursos, testes genéticos, 
prestação de serviços em genômica 



• Dar suporte científico e 
tecnológico para pesquisadores 
atuando na área de genômica

• Gerar resultados com qualidade e 
agilidade

• Treinamento de recursos 
humanos na área de genômica

Objetivos do Centro 
de Genômica



Usuários do 
Centro

• Mais de 300 
pesquisadores realizaram 
projetos e em vários casos 
múltiplos projetos.

• A maioria dos usuários 
receberam treinamento



Tecnologias 
Disponíveis

• Sequenciamento

• Genotipagem

• Bioinformática

• Cultura de Tecidos



Por que estudar o genoma?

Informação genética + Ambiente ===➔ Fenótipo
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Diferenças vs. Semelhanças

• Entre espécies próximas?

• Entre indivíduos de uma mesma espécie?



Observações após o sequenciamento de 
vários genomas





Mutação pode mudar o fenótipo

Mutação de grande efeito

Receptor de 
Rianodina



Dentro de uma mesma espécie, mutação em região codificante pode 
mudar o fenótipo

Mutação de grande efeito



Mutação em região não codificante pode alterar a expressão 
gênica e mudar o fenótipo



• Diagnóstico e identificação de 
variantes de SARS-CoV-2

• Sequenciamento de Genomas

• Sequenciamento de RNA

• Estudo do Microbioma

• Cultura de células musculares

• Edição Gênica

Atividades do 
Laboratório



Diganóstico de SARS-CoV-2



Coleta de amostra Armazenamento Extração de RNA
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Controle positivo



Contole negativo



Célula



Amostra positiva



Amostra positiva menor carga



Amostra negativa



Sequenciamento de Genomas

• Sars-CoV-2

• Mico Leão

• Onça

• Tambaqui

• Galinha

• Bovinos

• Soja
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Sequenciamento de Variantes SARS-CoV-2



Next-Generation Sequencing of the Complete Mitochondrial Genome of the Endangered Species
Black Lion Tamarin Leontopithecus chrysopygus (Primates) and Mitogenomic Phylogeny Focusing on
the Callitrichidae Family 
Patrícia Domingues de Freitas , Fernando Luis Mendez, Karla Chávez-Congrains, Pedro Manoel Galetti, Jr., Luiz Lehmann 
Coutinho, Alcides Pissinatti, Carlos Daniel Bustamante G3 Genes|Genomes|Genetics, Volume 8, Issue 6, 1 June 2018, Pages
1985–1991, https://doi.org/10.1534/g3.118.200153

https://doi.org/10.1534/g3.118.200153


Genome-wide signatures of complex introgression and adaptive evolution in the big cats
HENRIQUE V. FIGUEIRÓGANG LIFERNANDA J. TRINDADEJULIANA ASSIS HTTPS://ORCID.ORG/0000-0001-5995-
8684FABIANO PAISGABRIEL FERNANDESSARAH H. D. SANTOSGRAHAM M. HUGHESALEKSEY KOMISSAROV[...]EDUARDO EIZIRIK
SCIENCE ADVANCES • 19 Jul 2017 • Vol 3, Issue 7

https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con1
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con2
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con3
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con4
https://orcid.org/0000-0001-5995-8684
https://orcid.org/0000-0001-5995-8684
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con5
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con6
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con7
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con8
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con9
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299
https://www.science.org/doi/10.1126/sciadv.1700299#con33


Genoma do Tambaqui



Genoma da Galinha: Identificação de seleção de 
regiões associadas com desempenho



Microbioma: todos os microrganismos que vivem 
em um ambiente

• O corpo humano tem entre 10 a 
100 trilhões de células de mo

• Existe 10 vezes mais células de 
mo do que células humanas

• 100 vezes mais genes de mo do 
que genes humanos

• Mais de 10 mil espécies de mo
vivendo no corpo humano



Metodologia independente de cultura

Sequenciamento de DNA



Microbioma do Rumen

• Estudo comparativo de 
população de microrganismos 
das fezes e rúmen de animais 
recebendo dietas de forragem 
ou concentrado
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Microbioma do leite

• Qualidade nutricional do leite

• Estabilidade e tempo de 
prateleira

• Infecção da glândula mamária 
(mastite)

• Rastreamento de mo



Dados preliminares: Identificação de 
patógenos e prevalência em tanques de leite

Espécies Nº fazendas/espécie

Corynebacterium_bovis 32

Staphylococcus_aureus 30

Enterococcus_faecalis 29

Streptococcus_dysgalactiae 25

Streptococcus_agalactiae 21

Enterococcus_faecium 20

Streptococcus_uberis 17

Peptoniphilus_indolicus 9

Trueperella_pyogenes 7

Serratia_marcescens 3

Mycoplasma_bovis 2

Tabela 1 – Prevalência de agentes causadores de mastite nas 36 fazendas 

analisadas.

Trabalho de TCC, Giovanna Sartori



Rastreamento de contaminação

Rastreamento da bactéria Streptococcus sp. encontrada no Silo 1.



Rastreamento da bactéria 
Mycoplasma sp. Essa 
bactéria foi encontrada na 
linha 948, em uma 
proporção de 7,06% e foi 
rastreada sua origem em 
um único Tanque. 



Sequenciamento de RNA: Qualidade de carne

Genes associados com gordura intramuscular



FAS

AGIM

BGIM

IGF-2

RNA Seq: Contagem de leituras para estimar a expressão gênica
(exemplo ilustrativo)

13,025 reads

8,037 reads

3,115 reads

31,109 reads

AGIM

BGIM



Associação da expressão gênica com 
deposição de gordura intramuscular



SNP em regiões regulatórias 
podem modular a expressão

Adaptado de Alberts, 2017

Identificação de regiões que controlam a expressão gênica

SNP AA

SNP AG

SNP A/T



Most of the actin-binding proteins (ACTN1, ARPC2, 
SSH1, TTN) was down-regulated in the H IMF group, 
suggesting a cellular rearrangement to make space 
for the adipocyte

https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/actin-binding-protein


Cultura de Células (células musculares)



Edição Gênica

Validação de gene candidato para ao 
desenvolvimento muscular por meio 
de edição gênica (CRISPR/Cas9)

Objetivo: Identificar genes candidatos 
à regulação do desenvolvimento 
muscular em linhagem de frango de 
corte e testar o efeito da edição de um 
desses genes em culturas de células.



CRISPR/Cas9



Ideia

Gene candidato: SAP30

Induzir a edição do gene em cultura celular (C2C12) e acompanhar as 
alterações no fenótipo das células, bem como a expressão diferencial 
de genes entre os grupos controle x tratado. 



Cultura celular e imunocitoquímica

Tratado SAP30

Controle SAP30

➢ RNA-guia para gene SAP30
➢ Transfecção com Lipofectamina 3000

➢ Imagens das células SAP30 CRISPR foram

obtidas após ensaio de imunocitoquímica com

marcador MF20.

➢ As células marcadas (positivas para MF20) são

aquelas que se diferenciam em miotubos

(200x).

➢ Análises morfométricas para caracterização de
tamanho de área dos miotubos marcados com
MF20 foram realizadas (comprimento x altura).

C2C12 cells
˜70% confluência

Meio de 
crescimento + 

transfecção ˜70% 
confluência

Meio de 
diferenciação

3 dias

Imunocitoquímica e 
Análises morfométricas

RNA-guide +

Isolamento dos 
clones

Mecanismo de reparo celular
diferente em cada célula



Area dos miotubos
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