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Introdução

A criação de bancos de amostras de DNA de representantes
da biodiversidade visa propiciar estudos genéticos para as mais
distintas finalidades. Estes estudos lidam basicamente com a
biodiversidade em seu aspecto mais fundamental que se dá no
nível molecular ou diversidade genética. A preservação da
biodiversidade genética também faz parte dos compromissos
dos países que seguem premissas da Convenção em Diversida-
de Biológica (http://www.biodiv.org).

Recentemente uma série de publicações tem ressaltado a
importância do uso de estratégias alternativas de preservação da
biodiversidade (Chapim et al., 2000). A preocupação com a
perda da biodiversidade foi demonstrada recentemente pelo
meio científico com o diagnóstico das regiões mais ricas e
ameaçadas do planeta (Myers et al., 2000), que foram conside-
radas como hotspots de biodiversidade. Para a minimização
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Abstract
Biodiversity, as considering its most fundamental subdivision, comprise all the genetic variability in every
species. At this level, before the formal extinction of species, great part of its biodiversity has been already
extinct in terms of genetic diversity.
For each species, it is believed that there is a minimum viable number of individuals, which must be large
enough to keep alive the species, where their genetic biodiversity will be not eroded by evolutionary process
such as endogamy and genetic drift. Thus, a diagnosis of genetic variability loss is the first symptom of a
species extinction. However to quantify genetic diversity in a precise way it is needed some previous
knowledge about the species genome in order to the development of protocols for detection of genetic
variability which are mostly characteristic of each species.
The proposal of creation of DNA Banks envisage to set up strategic collections to increase the genomic
knowledge about particular species, to allow studies of conservation genetics as well as comparative
genomics, phylogeny and evolution or bioprospective studies for biotechnology industry.
Today it is estimated that there is an enormous species biodiversity in Brazil that should also reflect in a co-
lossal genetic biodiversity. The know-how acquisition of genetic analysis protocols and biotechnological
exploration of our biodiversity is extremely important for our scientific and technological development.
Recently, the Brazilian biodiversity has been target of biopiracy, particularly due to the interests of
pharmaceutical industries. The only way to preserve our sovereignty on the Brazil’s biodiversity is to
understand it in all levels: genes, species and ecosystems.
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desta grande perda iminente, dentre as várias estratégias de
conservação, destaca-se a criação de bancos de DNA de espéci-
es em perigo de extinção (Ryder et al., 2000).

A implantação e a manutenção de coleções de DNA visam
promover inicialmente o conhecimento dos genomas das espé-
cies que se queira estudar. Estes estudos se iniciam com o de-
senvolvimento de metodologias de detecção de informações ge-
néticas intra e inter-específicas que são próprias de cada
genoma. A partir destes dados pode-se proceder, por exemplo, a
análise da estruturação genética a partir de amostras popula-
cionais de uma única espécie, ou filogenia molecular em com-
parações inter-específicas. Estes estudos podem ser empregados
em vários problemas da biologia da conservação, tal como na
discriminação de espécies e/ou subespécies ameaçadas (Nash et
al., 1998; Walpole et al., 2001), desenvolvimento de estratégias
de manejo reprodutivo para evitar endogamia (Geyer et al.,
1993; Miller, 1995) e determinação do status de conservação de
uma espécie utilizando-se parâmetros de estruturação da diver-
sidade genética (O’brien et al., 1985). Além disto, atualmente
métodos de genética molecular estão ajudando na fiscalização
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das leis de proteção de biodiversidade, tal como na identifica-
ção de distintas espécies de baleias a partir de amostras de car-
ne apreendidas no comércio (Palumbi & Cipriano, 1998; Baker
et al., 2000).

Bancos de DNA são coleções ex situ da biodiversidade,
nas quais uma ou mais amostras do germoplasma (variabilidade
genética total) de determinadas espécies são conservadas de
forma artificial (Borém & Santos 2001). Outros exemplos de
coleções ex situ são bancos de sementes de espécies vegetais,
coleções zoológicas, herbários e até mesmo jardins zoológicos
e botânicos. Por outro lado, as coleções denominadas in situ
são aquelas em que o germoplasma é conservado naturalmente,
e são mais conhecidas como unidades de conservação, reservas
biológicas, parques naturais, etc. Obviamente nem todas as uni-
dades de conservação funcionam como um verdadeiro banco de
germoplasma, devido à falta de monitoramento ou desconheci-
mento da diversidade genética presente (Borém & Santos
2001).

O banco de DNA visa preservar genomas artificialmente,
para permitir aplicações em genética da conservação, sistemáti-
ca e evolução, genômica comparada, bioprospecção e desenvol-
vimento sustentável.

A preservação de genomas foi primeiro levantada com a
sugestão da criação de bancos criogênicos de material biológico
vivo (células, tecidos, sementes e gametas), em um artigo
intitulado Salvando a Biblioteca da Vida (Benford, 1992). Esta
proposta de um banco biológico congelado foi comparada a
uma operação de salvamento de emergência e não a um inven-
tário, visto que o propósito era amostrar o máximo da biodiver-
sidade sem prever seu estudo imediato, simplesmente para evi-
tar que os genomas (ou germoplasmas) de várias espécies se
percam com o processo de extinção. A criopreservação celular
tem sido utilizada principalmente com espécies domésticas, ani-
mais e vegetais, para preservar espécies e variedades que pode-
riam ser utilizadas posteriormente em melhoramento genético
(Mariante & Egito, 2002).

A criação de bancos criogênicos com fins de conservação
ex situ da biodiversidade iniciou-se em parques zoobotânicos
(Ryder et al., 2000). Uma iniciativa pioneira foi a criação do
Zoo-congelado de San Diego, E.U.A.*, onde células de várias
espécies de mamíferos e aves são mantidas criopreservadas.
Nestes bancos faz-se não apenas a preservação do genoma mas
também da estrutura celular básica da espécie, que futuramente
poderá ser utilizada para a reconstrução de organismos inteiros,
tal como nos experimentos de clonagem da ovelha Dolly
(Campbell et al., 1997). Estas espécies reconstituídas a partir
do banco criogênico poderiam ser úteis para gerar exemplares a
serem expostos ao público, mas pouca ou nenhuma aplicação
teriam em práticas de conservação in situ, visto que atualmente,
é inviável manter coleções com diferentes indivíduos congela-
dos que representem a diversidade genética de cada espécie, a
qual deve ser grande o suficiente para evitar sua extinção no
meio natural. Na verdade, muitas das espécies criopreservadas,
tal como o Gauro (Bos gaurus, boi selvagem indiano), se res-
tringem a amostras de células de um ou dois indivíduos.

Os bancos de DNA, apesar de estarem muitas vezes asso-
ciados aos bancos criogênicos de amostras vivas, possuem fina-

lidades mais limitadas. A limitação de aplicação dos bancos de
DNA em relação aos bancos criogênicos vivos se deve à não
preservação da estrutura celular original (membranas, citoplas-
ma, organelas, núcleo). Isto impede, pelo menos em um futuro
próximo, o uso das técnicas de reconstrução genômica que per-
mitam propagar clonalmente organismos com fins de conserva-
ção ex situ. Porém, os bancos de DNA levam uma grande van-
tagem quanto ao número de amostras, pois estes independem da
coleta de material vivo e podem utilizar partes do organismo
geralmente descartadas por experimentos que trabalham com
inventariamento e amostragem da biodiversidade.

Criação de Bancos de DNA

Geralmente, a implantação de bancos de DNA visa estabe-
lecer um inventário genômico de determinados grupos
taxonômicos ou a partir de um ou vários ecossistemas. Estas
coleções aproveitam todo tipo de material biológico para possi-
bilitar o desenvolvimento de estudos genéticos que são intrínse-
cos de cada espécie. Visto a incipiente pesquisa genética em
exemplares de nossa biodiversidade, muito pouco se sabe dos
genomas nativos, por isto a necessidade de se estimular tais ini-
ciativas e promover os estudos da biodiversidade em seu nível
mais fundamental, o da diversidade genética.

A coleção de amostras de DNA de espécies animais e vege-
tais, não apenas autóctones mas também exóticas, é uma ativi-
dade presente em vários museus de história natural e parques
zoobotânicos de países do primeiro mundo. Enquanto países
como o Brasil, com uma biodiversidade tão rica não promove-
rem o estudo de suas próprias espécies, estas muitas vezes serão
objeto de pesquisas estrangeiras, cujo conhecimento adquirido
pode não retornar ao nosso país. Atualmente, várias amostras
de material biológico saem do país ilegalmente, através da bio-
pirataria (Borém & Santos 2001), principalmente para estudos
de bioprospecção na busca de substâncias com princípios ativos
e fins farmacológicos, ou de potencial uso biotecnológico.

Vários exemplos de coleções biológicas, com amostras re-
presentativas de diversos genomas, podem atualmente ser con-
sultadas via internet. Alguns museus, tal como o Museu de His-
tória Natural do Instituto Smithsonian (http://www.mnh.si.edu/
rc), possuem um grande acervo de material biológico do Brasil,
e parte deste se encontra na forma de banco de DNA.

Outros bancos de DNA estrangeiros merecem destaque:
American Type Culture Collection - http://www.atcc.org -

banco de células e DNA dos E.U.A. que disponibiliza material
biológico para pesquisas científicas.

World Data Centre for Microorganisms  - http://
wdcm.nig.ac.jp - página no Japão com coleções de
microorganismos e projetos de biodiversidade

NIAS DNA bank - http://www.dna.affrc.go.jp - Banco de
DNA do Instituto Japonês de Ciências Agrobiológicas.

Estes bancos de DNA, situados em grande parte nos países
de primeiro mundo, possuem várias amostras dos países
megadiversos, incluindo o Brasil. Além de organizarem cole-
ções da biodiversidade representada nos trópicos, atualmente
estão propondo também a centralização de todo conhecimento
científico acerca da biodiversidade em uma organização chama-
da Global Biodiversity Information Facility – GBIF (http://
www.gbif.org) iniciada pela OECD  (Organization for
Economic Co-operation and Development). Estas iniciativas(http://www.sandiegozoo.org/conservation/zooproject_frozenzoo.html)
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demonstram o grande interesse estrangeiro em nossa biodiversi-
dade e a importância de se iniciar planos para promover seu co-
nhecimento e uso sustentável.

Além dos bancos de DNA, o National Center for Bio-
technology Information (NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov),
do Instituto Nacional de Saúde dos E.U.A., possui o Genbank,
um banco de dados público, que possui várias seqüências de
DNA, RNA e proteínas depositadas. Neste banco se encontram
seqüências destas moléculas para várias espécies, disponíveis
para consulta online ou acesso a referências, incluindo todos os
projetos genoma completos e em andamento. No Genbank to-
das as informações genéticas de uma espécie, ou grupo de espé-
cies, de interesse podem ser recuperadas através da busca pelo
táxon no Taxonomy Browser (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Taxonomy). Várias espécies brasileiras possuem seqüências de
DNA, RNA e proteínas depositas no NCBI freqüentemente por
grupos de pesquisas estrangeiros.

Dentre alguns exemplos de coleções existentes no Brasil
destaca-se a do Instituto Nacional de Pesquisas na Amazônia -
INPA (http://curupira.inpa.gov.br/colecoes) com uma página
disponibilizando o acervo de espécies vegetais, animais e
microorganismos da Amazônia, muitos preservados vivos
criogenicamente. Dentro deste acervo se iniciou uma pequena
coleção de amostras de tecido e DNA de espécies de peixes e
pequenos mamíferos da Amazônia. A Fundação André Tosello
de São Paulo também mantém uma coleção criogênica de
microorganismos de nossa biota (http://www.cct.org.br) mas
ainda não disponibiliza a coleção na forma de DNA.

No Brasil, também foram iniciados mega-estudos estratégi-
cos da biodiversidade, tal como a FAPESP tem feito com a
indução do projeto BIOTA (http://www.biota.org.br) no estado
de São Paulo, onde estão gerando um grande conhecimento a
respeito da biodiversidade regional brasileira. Parte dos estudos
incluem análises genéticas que serão utilizadas para definição
de estratégias amplas para a preservação da biodiversidade e
melhoria qualidade de vida.

Em 1999, nosso laboratório iniciou um Banco de DNA de
espécies da fauna brasileira de vertebrados, principalmente da-
quela presente no estado de Minas Gerais, associado a vários
laboratórios envolvidos com amostragem de biodiversidade
(http://www.icb.ufmg.br/~lbem/ddb). Mais de 400 espécies,
principalmente de aves e mamíferos, encontram-se catalogadas,
grande parte obtida de amostras de tecidos de animais mortos
ou descartados, ou da coleta de sangue e outros tecidos no cam-
po. Um projeto junto ao IBAMA/MG (Instituto Brasileiro do
Meio Ambiente e Recursos Naturais Renováveis) também pro-
piciou que várias amostras fossem incluídas ao banco de DNA
devido à grande quantidade de carcaças resultantes de apreen-
sões ou morte nos viveiros. As amostras  de tecido permanecem
armazenadas a -20o C (preferentemente) ou conservadas (álcool
70%, absoluto ou formalina) à temperatura ambiente, as quais
são posteriormente submetidas a protocolos convencionais de
extração e análise da qualidade do DNA (Sambrook et al.,
2001). Amostras de DNA são então conservadas a -20o C para
estudos genéticos posteriores. Este banco de DNA, com
metodologias padronizadas de coleta, extração e
armazenamento do material genético, deve ser futuramente
transferido para o Centro das coleções taxonômicas do ICB/
UFMG, em cujo projeto já está planejada a área de instalação
do banco de tecidos, extratos e DNA.

Aplicações do conhecimento genômico

O estudo da variabilidade genética intra e inter-específica
é utilizado para se obter uma melhor compreensão da dinâmica
de populações em unidades de conservação, quantificação do
grau de estruturação geográfica destas populações, medição de
graus de diversidade genética e consangüinidade, análises
filogenéticas e filogeográficas (Avise et al., 1995).

Os resultados e conclusões destas pesquisas são importan-
tes em vários contextos ecológicos e evolutivos (Meffe &
Carrol, 1997). Dentre as principais metas se enquadram: a ob-
tenção de uma melhor compreensão da filogenia das espécies e
interação destas na natureza; a quantificação temporal do im-
pacto antrópico e ambiental para espécies e populações; propi-
ciar estratégias de preservação e/ou de manejo de animais ade-
quadas de acordo com critérios de genética populacional;
monitorar estratégias de reintrodução de espécies; auxiliar pro-
jetos de procriação em cativeiro; permitir o planejamento a mé-
dio e longo prazo de preservação dos biomas, onde deve-se
considerar a ocorrência de fatores evolutivos que podem levar
naturalmente à extinção e transformação das espécies, em
contraposição à influência antrópica.

A utilização da análise de DNA na conservação da
biodiversidade é uma idéia ainda inovadora e de grande poten-
cial (O’Brien, 1994; Avise et al., 1995). Em meados dos anos
80, as dificuldades de se conseguir a reprodução em cativeiro
de guepardos (Acinonyx jubatus), levaram O’Brien e seu cole-
gas a realizarem uma série de estudos de genética molecular.
Estes resultaram na descoberta de que existe muito pouca varia-
bilidade genética entre os guepardos da África (O’Brien et al.,
1983; 1985). Isto sugeria que os guepardos teriam passado por
um gargalo populacional (bottleneck), e que seus efeitos se re-
fletem até hoje, sendo ainda agravados pela ação antrópica
(Menotti-Raymond & O’Brien, 1993). Estudos com exemplares
cativos em zoológicos não alteraram os resultados, porém está
permitindo a seleção de indivíduos geneticamente mais distin-
tos para os programas de reprodução em cativeiro. O maior re-
ceio dos pesquisadores é a ocorrência de doenças de felinos,
como a que afetou o centro de reprodução de guepardos em ca-
tiveiro de Oregon, nos E.U.A., que resultou numa mortalidade
de 60% da população local (O’Brien, 1994).

Ainda em felídeos, três populações de leões (Panthera
leo) asiáticos e africanos, duas na África (Serenget e
Ngorongoro) e uma da Ásia (Gir Forest Sanctuary) foram
analisadas por distintos grupos (Packer et al., 1991; Gilbert et
al., 1991; Shankaranarayanan et al., 1997). Estes chegaram à
conclusão de que os leões africanos do Serengeti possuem
uma variabilidade genética bem alta, típica de uma população
sadia e bem estruturada, enquanto a população de Ngorongoro
possuía uma baixa variabilidade (cerca de 30%). Porém já se
sabia que a população de Ngorongoro era pequena e isolada
(Packer et al., 1991). Do mesmo modo, a população de leões
asiáticos possui uma baixíssima variabilidade genética, seme-
lhante à dos guepardos (Shankaranarayanan et al., 1997), mas
contrariamente ao esperado, se reproduzem muito bem em ca-
tiveiro. Um estudo dos leões asiáticos cativos demonstrou que
a maioria dos animais são na verdade híbridos de asiáticos e
africanos, e seu sucesso de reprodução se deve ao vigor do hí-
brido (Gilbert et al., 1991). Atualmente os zoológicos estão
estabelecendo programas para cruzamentos de leões apenas de
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linhagens puras, respeitando a separação das subespécies asiá-
ticas e africanas.

Outro caso interessante é o do condor da Califórnia
(Gymnogyps californianus), que além de uma população peque-
na e criticamente ameaçada, possuía uma condrodistrofia, uma
malformação das cartilagens de fundo genético. A descoberta
de marcadores para esta distrofia permitiu ações de manejo e
reprodução em cativeiro visando o acasalamento de indivíduos
não possuidores da doença e também de indivíduos genetica-
mente não aparentados, resultando em um aumento considerá-
vel da população (Geyer et al., 1993; Miller, 1995).

Estudos semelhantes também foram realizados em cavalos
de Przewalski (Equus przewalskii), onde foi amostrado o DNA
de doze indivíduos selvagens que fazem parte dos programas de
reprodução assistida, cuja análise genética foi utilizada para
tentar diminuir a consangüinidade (Miller, 1995; Van
Dierendonck et al., 1996).

Trabalhos semelhantes aos já citados também estão sendo
realizados com rinocerontes negros (Diceros bicornes) na Áfri-
ca (Walpore et al., 2001), com o puma (Puma concolor) nos
E.U.A. (Culver et al., 2000), com o panda gigante (Ailuropoda
melanoleuca) na China (Zhou & Pan, 1997) e com vários ou-
tros animais ameaçados.

No Brasil, estudos de variabilidade genética visando a con-
servação da ararinha azul (Cyanopsitta spixii) foram realizados
por Caparroz et al. (2001). Neste estudo foram amostrados sete
dos trinta e nove animais existentes em cativeiro e os resultados
foram bastante alarmantes. Apesar de apenas um dos animais
amostrados ter realmente nascido em cativeiro, a variabilidade
genética entre aqueles animais era comparável à de irmãos. In-
felizmente, um possível plano para a seleção de um melhor par-
ceiro para o único exemplar livre na natureza foi frustrado pelo
trágico desaparecimento deste indivíduo no final de 2000. Po-
rém, planos para a reprodução em cativeiro e possível reabilita-
ção da espécie ainda podem ser traçados, embora a maior parte
da biodiversidade genética original desta espécie já tenha se ex-
tinguido há tempos.

Estudos de filogeografia (Culver et al., 2000), sistemática e
evolução (Nash et al., 1998), são também frutos do conhecimen-
to genômico, e atestam para a importância de bancos de DNA
com ampla amostragem tanto em número de espécies quanto em
área geográfica amostrada. A possibilidade de se realizar um es-
tudo espacial e temporal de uma espécie (ou populações) utili-
zando DNA, semelhante aos realizados no passado com dados
morfológicos, pode melhorar ainda mais nosso conhecimento em
biogeografia e evolução, revelando as relações de ancestralidade,
rotas de migração e padrões de dispersão das espécies (Excoffier
et al.,1992; Avise et al., 1995; Culver et al., 2000).

Este tipo de conhecimento pode ser utilizado ainda para
definição de áreas de prioridade para a conservação e manejo
de espécies, baseando-se em princípios de genética de popula-
ções (Avise et al., 1995; Walpole et al., 2000).

No entanto, com a implementação de bancos de DNA cres-
ce ainda mais a necessidade de taxonomistas. Além destes, os
sistematas moleculares também passam a exercer um papel es-
pecial, principalmente com as novas leis de preservação do
meio ambiente, as quais protegem subespécies e até mesmo po-
pulações. Neste sentido, identificações precisas, tanto morfoló-
gicas, quanto em nível molecular precisam ser feitas (Benford,
1992; O’Brien, 1994; Blackmore, 1996).

O conhecimento de vários genomas gerado a partir de ban-
cos de DNA pode ser utilizado na identificação molecular de
espécies, tal como no International Whaling Commission, que
fiscaliza e regula a pesca, o comércio e o estudo de cetáceos.
Esta comissão utiliza técnicas modernas de análise de DNA
para a fiscalização de produtos comerciais, com o intuito de ve-
rificar se estes são oriundos de cetáceos e se pertencem a espé-
cies ameaçadas e/ou raras. Estes estudos demonstraram que a
venda ilegal de carne de cetáceos ameaçados é uma realidade.
Muito da carne comercializada, principalmente no Japão, per-
tence a espécies de baleia cuja pesca é proibida (Palumbi &
Cipriano 1998; Baker et al., 2000). No mesmo estudo, outras
amostras de carne, vendidas como se fossem de baleia eram na
verdade de outros animais como cães, cavalos, etc. Este tipo de
análise não pode ser feita sem uma boa coleção genômica de re-
ferência que se inicia com um banco de DNA.

A clonagem de animais mantidos em cativeiro, proposta
por Ryder et al. (2000), já está sendo muito discutida (Cohen,
1997) e leva à idéia de que quanto mais um animal se reproduz,
mais seu genoma será preservado na próxima geração. Com
isso, se clonarmos um animal, digamos, 10 vezes, e se estes se
reproduzirem, teremos 95% do seu genoma na próxima geração
ao invés de 50% caso um único indivíduo se reproduza (a equa-
ção é 1-1/2n, onde n é igual ao número total da prole). Neste
caso, seria evitada a perda de material genético em espécies já
naturalmente raras, mesmo que isto represente também uma
perda de diversidade genética acelerada pela endogamia do pro-
cesso de clonagem.

Uma outra possibilidade, também proposta por Ryder
(apud Cohen, 1997) e por Benford (1992) seria que, futuramen-
te, com o desenvolvimento de novas tecnologias, a variabilida-
de genética poderia ser aumentada artificialmente em espécies
cujo DNA de vários indivíduos esteja preservado, quer na for-
ma de cultura de células, tecidos ou animais congelados, ou
ainda como uma amostra pura de DNA. Este banco de células e
DNA poderia ser utilizado para recuperar populações de ani-
mais em perigo devido a baixa diversidade genética, ou até
mesmo para reconstituir uma espécie extinta. Isto poderia se
dar: i) por inseminação artificial com gametas contendo alelos
já perdidos por estas populações; ii) por clonagem de um vari-
ante não encontrado mais na natureza mas preservado como cé-
lulas; iii) ou por adição ou substituição direta dos genes, seme-
lhante às técnicas de geração de animais transgênicos. Obvia-
mente, este tipo de intervenção humana na natureza é altamente
questionável do ponto de vista da conservação in situ da
biodiversidade.

O conhecimento genômico de espécies de nossa biodiver-
sidade pode ser utilizado em estudos evolutivos diversos e pro-
jetos de genômica comparada (O’brien et al., 1999; Rubin et
al., 2000). A comparação de genomas pode levar à identificação
e mapeamento de genes para doenças que acometem homens e
animais, e indicar meios para seu diagnóstico, prevenção e tra-
tamento. Novas tecnologias terapêuticas, tais como a terapia
gênica humana, podem ser desenvolvidas a partir do conheci-
mento de doenças geneticamente homólogas acometendo outros
animais. O estudo comparativo de genes ortólogos de distintos
clados pode ser utilizado para predição de posições de aminoá-
cidos importantes à função protéica, um parâmetro útil para o
prognóstico de câncer ou outras doenças genéticas (Ng &
Henikoff, 2001).
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Estudos evolutivos comparativos podem ainda levar à des-
coberta das adaptações moleculares que permitiram organismos
a conquistar novos nichos, resistir a agentes infecciosos, explo-
rar novos hábitats, etc. Além disto, podem ser utilizados para
melhor compreensão dos processos de especiação e processos
macroevolutivos tais como a radiação de alguns grupos
taxonômicos (O’Brien et al., 1997; 1999; Rubin et al., 2000).

Com fins de bioprospecção, estudos genômicos podem le-
var à produção e descoberta de produtos gênicos e substâncias
da fauna, flora e de microorganismos com finalidades diversas.
A maior parte dos estudos de bioprospecção foram feitos em
plantas, com a finalidade de se obter novos remédios e
terapêuticos (Dixon, 1999; Borém & Santos, 2001). Hoje em
dia, diversos produtos, tais como fibras e polímeros alternati-
vos, corantes, aromatizantes e inseticidas naturais, além de di-
versas proteínas e enzimas utilizadas nas próprias técnicas de
bioquímica e biologia molecular, são isolados de uma gama
enorme de organismos (Dixon, 1999; Hubbell, 1999; Merkle &
Dean, 2000). A existência de um banco de DNA pode permitir
uma maior eficiência na busca por estes novos produtos e
tecnologias, direcionando estratégias de bioprospecção a certas
famílias de plantas, tipos de microorganismos, etc.

Os bancos de DNA podem ser considerados coleções estra-
tégicas para o estudo da biodiversidade, sendo sua imple-
mentação, extremamente importante para a moderna ciência da
conservação. A possibilidade de manejo e recuperação de espé-
cies em vias de extinção ou, até mesmo extintas, aumentam ain-
da mais a importância da criação destes acervos genômicos. As
aplicações do conhecimento da biodiversidade genética já estão
presentes na pesquisa biotecnológica, nos estudos evolutivos,
comparativos, taxonômicos e ecológicos, e atestam o tremendo
potencial de uso científico e tecnológico das coleções genô-
micas.
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