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O CONCEITO DE INFORMACAO EM BIOLOGIA
Romeu Cardoso GUIMARAES!

Introdugio

O termo informagio tem sido muito usado em biologia,
especialmente na genética molecular (Alberts e col., 1994; Watson ¢ col., 1988; para
economia de citagées, consultar estas para os detalhes referentes 2 maioria dos
conceitos ¢ dados de bioquimica e biologia celular, deste ponto em diante). Refere-
s¢, comumente, a propricdade do DNA e dos genes de conter a informagio
ontogenética (a ‘programacio’ prépria de cada espécie para o desenvolvimento dos
organismos), em obvia analogia aos programas de computadores. Mais para o caso
humano, tornou-se comum a analogia da programacio genética com a memoria

ROM e da programagio aprendida com a meméria RAM.

O termo memoéria (Guimaries, 1997b) refere-se ao cariter evolutivo
¢ histérico da programacio genética, indicando que estio gravados, nos genes,
adequagdes funcionais as condigées de vida das geracées anteriores da espécie
(informagio filogenética) que voltam a se manifestar nas geracoes presentes. [Fica
implicita a ‘espectativa’ de que as condigdes ambientais também nio sejam muito

diferentes das anteriores; caso contrario, haverio dificuldades adaptativas].

Diz-se que os genes sio estoques de informacio. O termo
‘programagao’ genética é analogia discutivel, porque muitas sio as variagdes na
expressao dos genes em decorréncia de interacdes diversas com as condigbes
ambientais (Pereira e col., 1996); ¢, também, limitada desde que a hereditariedade
biolégica é de células inteiras, através do continuo reprodutivo e a genética é somente

uma parte mais estavel do sistema.
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Metdforas?

Notam-se grandes dificuldades na definigio dos termos acima,
quando extrapolados da linguagem humana, essencialmente teleoldgica e tecnologica,
para a natureza biologica. E interessante investigar se sao somente metaforas uteis,

ou se adquirem sentidos especificos na biologia e, em assim sendo, quais sio esses.

Vida

Sao dificuldades semelhantes as da defini¢ao de vida. Neste caso,
parece satisfatoria a caracterizagio de vida como ‘um conjunto de propriedades dos
seres vivos’ (Guimaraes, 1994b). Os seres vivos conhecidos sdo objetos concretos,
as c€lulas, das bactérias aos organismos multicelulares. Suas propriedades sio objetos
abstratos, descrigdes de comportamentos. Os bidlogos podem nio obter consenso
quanto a listagem minima, necessaria e suficiente, para caracterizar os seres vivos,
dada sua complexidade e o grande niimero de propriedades especificas. Qualquer
recorte em sua caracterizagao pode nio satisfazer a todos. Talvez a solugio seja
fazer listagem por ordem decrescente de importancia, que seja aproximadamente
consensual. Pode-se comegar pelas propriedades de metabolismo e reproducao,
acrescentar evolugio e outras, com limite de demarcacao dificil. Pode-se destacar a
autonomia funcional e a compartimentagio (enclausuramento) frente ao ambiente

externo que, no entanto, sao sempre parciais.

Ao se exigir o metabolismo, exclui-se os virus. Esses passam a ser
considerados como partes ou pedagos de células, vagantes e em circulagio entre as
suas células hospedeiras. Como gerar um conceito de vida referente a objetos artificiais,

hipotéticos, com ‘vida minima’?
P S,

Objeto abstrato

O termo informagao é, assim como vida, um objeto conceitual,
abstrato. Refere-se a propriedades interativas de objetos que lhes permitem participar
de conjuntos, esses sendo chamados de sistemas. Surge, entio, o problema de definir

os minimos de informacido e de sistema. A propriedade interativa minima
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pode ser um quantum de energia (Stonier, 1990) e o sistema minimo pode ter somente

dots elementos em interagio.

Chega-se, assim, a limiares quase triviais, esvaziando o significado e
até dificultando o emprego dos termos em situagées mais complexas. Faz-se
necessario classificar ¢ introduzir qualificagdes. A classificagio ‘minimalista’ de Stonier,
identificando informagdo com as formas organizadas de energia (excluindo a térmica),
parece-me inadequada a biologia; o calor pode ser percebido pelos seres vivos como

informacao util e adaptativa.

Causalidade

Os movimentos e transformagdes em sistemas sio causados por
forcas ou formas de energia, atuando sobre objetos ou sobre outras forcas. Em
algumas situagdes, prefere-se falar em causalidade informacional, em contraposigio
a energética (Pereira e Gonzales, 1995; Debrun, 1996a), referindo-se as
transformagdes resultantes, que sio menos previsiveis, como que influenciadas em
grau maior pelo objeto receptor da forga empregada, que parece poder ‘interpretar’

a forga que incidiu sobre ele e reagir com certa liberdade.

Assim, a distingdo introduzida, entre causalidade energética e
informacional, decorre mais de propriedades do receptor do que da fonte ou do
sinal. A primeira seria reservada a sistemas toscos e simples, com maior previsibilidade
de respostas ou transformagées, quando o agente (energético) praticamente ‘dita
uma ordem’. A segunda seria aplicada a sistemas complexos e com alto grau de
conectividade interna, o que resulta em maiores possibilidades regulatorias e
modulatorias, de modo que as respostas ndo sio univocas. Esse € o caso dos sistemas

biolégicos, ecologicos e sociais.

Na biologia, nio ¢ comum a ocorréncia de grandes diferengas de
potenciais energéticos; as barreiras energéticas sao vencidas por transformagdes
graduais, em passos sucessivos menores nas cadeias metabolicas, que sio amplamente
interconectadas em redes, de modo que os resultados fisiolégicos sao mais adequados

as explicagGes informacionais do que as simplesmente energéticas.
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Estruturas e modulagoes

Ha, por certo, diferencas de intensidade da forga na atuagio de certos
elementos dentro do sistema biolégico. O componente genético tende a ser mais
forte, porque apresenta maior estabilidade ao longo de geragdes e a ele corresponde
a produgio de estruturas (principalmente RNA, proteinas e outras derivadas destas).
O componente ambiental tem atuagio mais regulatéria, favorecendo ou dificultando,
modulando a expressao dos genes, portanto, tendendo a ser mais fraco. No entanto,
a complexidade de quase todos os comportamentos e interagdes génicas ¢ tao grande
que possibilita a2 ocorréncia, em geral, de modulagoes fortes (Guimaraes, 1992, 1994a).

Assim, pode-se dizer que mesmo a fungio genética seria informacional.

Fontes, sinais e receptores

Parece nio ser frutifera a tentativa de distin¢io classificatoria (entre
sistemas energéticos e informacionais) baseada nos tipos de fontes produtoras de
sinais ou nos tipos de sinais. Esses podem ser tiao simples como um objeto fisico
(lampada, sol) emissor de quanta energéticos (fétons) ou tdo complexos como um
ser humano emissor de ondas de choque (sons), e ambos podem se envolver em
resultados ou transformagées dos mais variados tipos. Fétons podem simplesmente
aquecer objetos fisicamente, sem maiores consequéncias, ou produzir matéria
biologica, pela fotossintese. Sons podem produzir movimentos fisicos ou resultar

na comunicagio humana.

E evidente que o receptor se torna o principal elemento definidor
do resultado da interacdo e a classificagao dos tipos de sistemas deve basear-se,
principalmente, nas propriedades dos receptores. Para estudar o conceito de
informagao em biologia, € necessario definir com clareza os processos envolvidos

no sistema biolégico.

O sistema biolégico ¢ uma estrutura hiperciclica
A estrutura basica e o modo de operagio interna dos seres vivos
estdo esquematizados na Figura 1, como 3 ciclos funcionais superpostos, um dentro

do outro, em arranjo do tipo ‘cascas de cebola’ (Guimaraes, 1996). Essa apresentagao
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¢ um modo de configurar hiperciclos, séries de ciclos interconectados e encadeados
(ver Eigen e Schuster 1979; Eigen 1993).

Componentes e fungies

Os elementos fundamentais sio dois tipos de biopolimeros, genes

¢ proteinas. As fung¢des basicas sdo:

a) metabolismo, que fornece os monémeros (nucleotideos ‘N’ e aminoécidos ‘aa’),
a serem polimerizados, respectivamente, nos genes ¢ proteinas;

b) replicagio dos genes e sua transcrigio, sempre em RNA, copiando os genes,
como polimeros-modelos. A fungao de gene pode ser cumprida, indistintamente,
por DNA ou RNA, e esses sio considerados quase ‘sindnimos’, molecularmente,
sendo chamados genericamente de dcidos nucleicos (AN ou NA). Na fisiologia
celular, DNA ¢é gene e RNAs sio intermedirios (de varios tipos, como:
mensageiro ‘m’ e de transferéncia ‘t” dos aminoécidos, na forma de ‘t-aa’) que
exercem fungdes diversas na sintese de proteinas.

c) tradugio dos genes em proteinas, polimerizando aminocidos segundo a
sequéncia-modelo do RNA mensageiro. Entende-se tradugio como ‘mudanga
de alfabeto’, de uma sequéncia de N-N-N-N... para aa-aa-aa-...; a troca €,

mecanicamente, pequena mas de grandes consequéncias funcionais.

METABOLISMO
cenes —"|
REPLICAGCAO, TRANSCRICAO
N t g

[ LA

TRADUCAO 333

RA-Lo-an-

PROTEINAS

K AMBIENTE ”/4
Figura 1. Esquema da estrutura hiperciclica basica da célula.

Consulte ‘Componentes e fungies’ a Moléculas vivas?’ para detalhes.
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Genes e cabideiros

As fungdes dos genes podem ser descritas por analogia com as de
cabideiros de guarda-roupas ou de vitrines de lojas, onde se penduram objetos que
tém significados (informagao) para os respectivos sistemas de usuarios, os habitantes
da casa ou os vendedores e compradores; ou de pontes- ou talhas-rolantes de
industrias de montagens, que transportam objetos segundo planejamento detalhado

de sequéncia temporal e de tipos, adequados 2o sistema de produgao (Figura 2).

4

Figura 2. Modelo de cabideiros para a fungio informacional dos biopolimeros.

A descrigio molecular diz que os acidos nucleicos sio fios
poliméricos onde as sequéncias de mondémeros (nucleotideos) sao os cabides ou
ganchos. Seus radicais especificos (atomos expostos das bases) sao encadeados em
sequéncia ordenada pelo sistema de replicagao e tradugao, adequadamente ao
cumprimento de todas asfungoes dos organismos, através da dinamica hiperciclica
(Guimaraes, 1997c).

Duas seqiiéncias de cabides sio mostradas, como anilogas as
sequéncias dos monomeros dos biopolimeros. Ha algumas diferengas entre os cabides,
mas todos sio adequados 2 montagem de cadeias, pelas suas estruturas que formam

uma ‘espinha dorsal’, amarradas e formando os trilhos (seqiéncia superior) dos
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cabideiros. Os ganchos correspondem aos radicais dos mondmeros (bases dos
nucleotideos ou cadeias laterais dos aminodcidos) e estio €Xpostos, neste caso, para
0 espaco entre as duas cadeias, sugerindo interagGes internas 4 conformacio espacial
dos polimeros, como nas duplas fitas de DNA ou RNA. A cadeia inferior ainda nio
esta polimerizada, os monémeros estio somente alinhados consecutivamente. Do
mesmo modo como os sistemas de usuarios dos cabides podem dependurar objetos
nos ganchos, de maneira adequada i sua utilizacio (neste caso, planejada pelos
usudrios), o sistema hiperciclico celular organizou, evolutivamente, as sequéncias
dos monémeros, de modo que sua replicagio seja facil e fiel e sua tradugdo produza
proteinas adequadas a realizagio das fungdes bioldgicas, de metabolismo, replicagio

e tradugio.

Enzimas e ribogimas

As fungSes sio realizadas, principalmente, pelas proteinas. Sio
enzimas (catalisadores) que (Figura 1) produzem os monémeros, realizam as
transformagées metabolicas e energéticas, e polimerizam os monomeros, copiando
0s genes, na replicacdo e na transcrigao, e traduzindo-os em proteinas; em todas

polimerizagSes, seguem-se as sequéncias dos genes ¢ RNAs.

Ha RNAs que podem desempenhar atividades cataliticas, mas essas
s30 quantitativamente minoritarias. E possivel que essas atividades (de ribozimas;
Soares, 1997) tenham desempenhado papel maior em épocas precoces da evolugio
das células e protocélulas, depois tendo sido transferidas para as proteinas.

Moléculas vivas?

O sistema bimolecular (genes e proteinas) provoca questionamentos
de dificil solugao, quanto a0 modo de origem. Ha os genecéntricos, propondo inicio
pelo RNA, valendo-se de suas propriedades potencialmente auto-replicadoras e
potencialmente auto-tradutoras (ver Soares, 1997). Um RNA poderia se ligar a
aminoicido, tornandose um RNA de transferéncia ou transportador (Figura 1, te t-
aa) e se alinhar sobre outro RNA (que se torna um RNA mensageiro (Figura 1, m),
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de acordo com as regras de complementaridade de bases; assim, os aminoacidos
estariam alinhados e aproximados (Figura 1, tradugao), podendo se polimerizar em

proteinas (Figura 1, aa-aa-aa ... ).

O RNA ¢ chamado pelos genecéntricos de uma ‘molécula viva’. As
maiores dificuldades com essa proposta estdo na obtengdo primaria do RNA ¢ de
seus mondémeros, moléculas ja muito complexas. Essa abordagem ¢ ‘de cima para
baixo’, como construir uma pirimide comegando pelo apice (Guimaraes, 1995). Por

isso, muitos sugerem que tais eventos foram tardios na evolugao das células.

Sistemas proteico-metabolicos

A outra corrente é dos sistémicos, comegando pelas proteinas
(Guimaries, 1995). Essas sdo de facil obtengdo pela quimica organica pré-bidtica.
Podem se agregar em glébulos, também facilmente, com interessantes propriedades
protometabdlicas, até reprodutivas. Note-se a distingao entre replicagao, copia de

modelo molecular, e reprodugio, divisio de objetos complexos em “filhos’.

Esta é uma abordagem ‘de baixo para cima’, comegando pela base
da pirimide. No entanto, falta-lhe um mecanismo de estabilidade replicativa. Diz-se
que as proteinas tém potenciais somente hetero-sintéticos (de fazer outras coisas)
mas nio os autosintéticos (de fazer a si mesmas, como poderiam fazer os RNA
auto-replicadores). Sugere-se que o RNA teria surgido no interior de agregados

proteico-metabolicos.

Coevolugao

Pode-se, ainda, propor que ambos processos ocorreram, cada um
em evolugio paralela, eventualmente a confluir; uma origem dupla para o sistema
biolégico (Dyson, 1985). O processo de conjungao poderia ser descrito tanto como
simbiose quanto como parasitismo (de tipo viral) do sistema metabélico pelo sistema
replicador. As reatividades integradoras e vinculadoras (afinidades constitutivas) entre

icidos nucleicos e proteinas sao multiplas.

Ambas hipéteses de origem ‘por um dos componentes’ s3o possiveis:
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proteinas (hipotese metabélico-sistémica) poderiam polimerizar RNA ou estes
(hipStese genecéntrica) podetiam ter origem independente; as ribozimas poderiam
ser autoreplicativas ou até atuar como ativadoras de aminoacidos (como sintetases
de t-aa). Pode ser igualmente razodvel a hipétese de origem dupla, por coevolugio e
posterior integragdo. Talvez as primeiras posturas sejam tendenciosidades da ciéncia
¢ cultura ocidentais, de preferir inicios singulares e monofatoriais. No momento, é
mais razodvel dizer que a vida surgiu no momento em que o vinculo associativo e

funcional nucleoproteico (de genes com proteinas) se estabeleceu.

Cristais

As argilas e cristais poderiam ser facilitadoras de polimerizacdes,
tanto de acidos nucleicos como de proteinas, com a vantagem de lhes oferecer unidade
primordial, por origem comum. As polimerizagdes podem seguir ordenacdo pelas
superficies dos cristais. Estes sdo estruturas fisicas estdveis, providenciando

repetitividade as sinteses (Guimaries, 1997a).

Alguns cristais (como sulfeto ferroso, pirita), podem ainda funcionar
como ‘células fotoelétricas’, captando energia solar e a transferindo para moléculas

organicas, providenciando um tipo de protometabolismo (Danchin, 1990).

Quando dcidos nucleicos se tornam genes

Acidos nucleicos nio sio genes, a priors. Tornam-se genes quando
adquirem a fungdo de modelos para sintese de proteinas ou algum outro tipo de
fungio dentro do sistema biolégico (Pardini e Guimaraes, 1992). Antes disso, podem
ser somente moléculas replicadoras, ainda que auto-replicadoras. Esta situacio,
meramente replicativa, ¢ andloga a dos cristais, portanto trivial com respeito a biologia,

ndo justificando sua conotagio de ‘molécula viva’.

Geragao de informagao bioldgica

O processo de um acido nucleico tornar-se gene é o do sistema
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hiperciclico. Todos os componentes incluidos na Figura 1 sao necessarios. O processo

envolve dindmica mutacional e populacional e é o mesmo da evolugao do sistema.

Os genes sofrem mutagdes, na replicagio (com o DNA e as enzimas
celulares sofisticadas atuais, da ordem de 10-9 por base) e na transcricao (da ordem
de 10-6; essa maior frequéncia decorre da falta de processos enzimaticos de repato,
que atuam em manter a estrutura regular da dupla fita helicoidal do DNA). Em
sistemas virais, como os da gripe e da AIDS, com genes de RNA e polimerases mais
erraticas, as taxas de mutacao sio maiores, da ordem de 10-4 (Eigen, 1993; Holmquist
e Filipski, 1994). A tradugao, nas células atuais, € tio erratica como estes sistemas
virais de baixa fidelidade.

Assim, o sistema envolve populagies de variantes dos genes e das
proteinas. Dentre as variantes, algumas serdo funcionalmente eficientes, capazes de
realizar a ciclizagio. O processo de fixar o sistema de correspondéncias de letras, das
trincas de nucleotideos (codons) com os aminoécidos (o codigo genético), ja foi
modelado (Wills, 1993) probabilisticamente, através de flutuagoes nessas ciclizagoes

interativas.

Dependurando correspondéncias

Poder-se-ia, em situagdo limite, iniciar com qualquer sequéncia
nucleotidica. Desde que algumas proteinas produzidas sejam catalizadoras de
metabolismo, replicacio e tradugio, o processo evolutivo se inicia, com fixagdo das
correspondéncias de letras (o codigo genético) e geragao de sequéncias (genes)
mutuamente adequadas as sinteses de ambas. E possivel que o metabolismo seja,

inicialmente, externo (ambiental), posteriormente endogenizado.

Cédijgos genéticos

Parece adequado o uso do termo cédigo para descrever o sistema
de correspondéncias entre as trincas de bases dos genes e os aminoacidos das
proteinas. Foi gerado e fixado pelo processo hiperciclico celular, evolutivamente.
Configura um tipo padrio (canénico) para quase todos os tipos de organismos

(‘universal’) mas apresenta variagGes pontuais, como linguagens particulares de certos
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tipos de organismos.

Parece razoavel, ‘também, a analogia de dcido nucleico (molécula
que pode ser sintetizada com qualquer sequéncia, por maquinas laboratoriais) com
um cristal ou um disco magnético ou Stico virgem, somente formatado mas nio
gravado, e a de gene com um disco gravado pelo sistema hiperciclico celular. As
analogias dos cabideiros e pontes-rolantes sio dessa mesma ordem. A analogia entre
a memoria genética e a ROM, e entre a cultural e a RAM, requerem as ressalvas
decorrentes da complexidade dos sistemas de leitura e expressao dos genes, que
diferem fundamentalmente dos programas de computadores, principalmente pela

plasticidade e historicidade biolégicas.

Biodiversidade e anto-organigagio

O estabelecimento dos ciclos, em vinculagio ‘fechada’, envolve
somente forgas positivas, de auto-alimentagio e reforco retrogrado. Os elementos
menos cficientes simplesmente so deixados de lado, nio participando da dinimica
evolutiva. Assim, nio cabe a denominagio de selecio natural ao processo. E previsivel
que o sistema possa gerar variedade de combinagées de tipos de elementos
(biodiversidade): tipos diversos de genes e de proteinas, em ciclizaciio, poderiam ser
acomodados e conviver com eficiéncia similar, dentro dos mesmos limites de
condi¢bes metabolicas. Nao é consequéncia inevitivel a competicio eliminatéria,
podem ocorrer até ‘ecossistemas’ de hiperciclos interdependentes, uns tornando-se

partes do ambiente de outros, e arranjos mais complexos (Figura 3).

Figura 3. Sistemas de hiperciclos, como individuos, formam populagées de variantes, que

podem conviver como em ‘comunidades ecoldgicas’.

79



Encontro com as Ciéncias Cognitivas, v. 2, 1998
Auto-organizagao primdria

Parece ser justificada a consideragio de acidos nucleicos e proteinas
como elementos ‘realmente distintos’, ¢ sua vinculagdo hiperciclica e ‘uroborica’
como um evento de auto-organizagdo primaria (Debrun, 1996c). E ébvio que nio
poderiam ser ‘absolutamente distintos’, o que impediria suas interagdes e

compatibilidades mutuas.

Informagio e complexidade

A organizagio ciclica ¢ multifatorial e complexa, indicando que o
processo pode ser qualificado como gerado por e gerador de informagao. As
intera¢cdes moleculares envolvem, singularmente, bits ou quanta energéticos, mas a
descricio do conjunto se torna extremamente dificil nesses termos puramente
energéticos e o termo informagio se torna util. O processo energético atuante sobre
um passo se relaciona com todos os outros, em graus diversos e por vias amplamente

ramificadas.

Viias eferente e aferente da informagdo

A informagao biologica pode ser descrita como distribuida entre os
elementos do conjunto, por adequagao mutua. A sequéncia de bases nos genes ¢é
entendida como depositiria de grande parte da informagao, quando nela confluem
atribui¢bes multiplas, correspondentes a estrutura de todas as proteinas. O processo

ciclico resulta em bidirecionalidade na transferéncia de informacao.

Na via eferente dos genes para as proteinas, o processo € de
correspondéncia direta e linear de sequéncias, por transcrigao e tradugao, de modo
mecanicista. Na via aferente das proteinas para os genes, o processo ¢ funcional, de
modo informacional, através das diversas eficiéncias cataliticas de um grande nimero
de enzimas, em conjunto. O percurso evolutivo é de sofisticar o conjunto, com
obtengdo de maior fidelidade de replicacio, transcrigio e tradugio (via eferente), e

confiabilidade reprodutiva do sistema (via aferente).

A via eferente pode ser caracterizada como envolvendo Znformacao
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em sentido fraco, desde que decorre de mecanismos energéticos simples, da replicagio
a tradugio dos genes, em via de descrigio detalhada pela bioquimica. Pelo contritio,
a via aferente envolve informagao em sentido forte. O desempenho interativo interno ao
organismo ¢ deste com o ambiente, desemboca integrada e globalmente, afunilada e
concentradamente, nos eventos reprodutivos singulares ¢ momentancos. Parece
projeto talvez inalcangavel tentar descrever com detalhes esses eventos, ou quantificar

a informagdo envolvida no processo.

A genética populacional tenta medir, em termos de ‘valor adaptativo’
darwiniano, o quanto determinados genétipos influenciam a eficiéncia reprodutiva
de amostras de populagées de individuos portadores desses genétipos, em relacio a
amostras de outras populagées de individuos que nio os portam. Tais medidas sio
sempre relativas as amostras selecionadas e aos contextos interativos delas, individual

e ambiental.

A via aferente é, também, ‘redatora e editora’ da informacio hereditaria,
no percurso evolutivo. Variantes (mutagbes genéticas ou fisioldgicas) que resultam
em melhor desempenho funcional e reprodutivo, nos contextos interativos organico
¢ populacional, frente aquele contexto ambiental, serio porcio maior das geracoes

sucessivas.

Estratégias de confiabilidade

No entanto, o sistema ndo evoluiu em perfei¢io ou fidelidade
absolutas. Ndo se conhecem os processos envolvidos na génese de um aparente
‘equilibrio’, com um 6timo de fidelidade, sem a estitica do perfeito (certamente
inatingivel) e sem as catastrofes decorrentes de erros abundantes. A utilizagio de
genes segmentados em pequenos médulos (chamados de exons) e de proteinas
‘primérias’ (as cadeias polipeptidicas) de tamanho pequeno foi parte da estratégia

encontrada.

As estruturas celulares proteicas grandes sdo construidas por
agregacao de proteinas ‘primérias’ menores. Proteinas grandes tém alta probabilidade

de conter defeitos internos ¢ suas populagdes menor fragio das funcionalmente
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adequadas. As doengas genéticas humanas mais frequentes incidem sobre genes muito

grandes.

Informagao ‘top-down’ e ‘bottom-up’

A Teoria da Informacgio, desenvolvida para a tecnologia da
comunicacio e codificagio (ver Shannon e Weaver, 1949, em Silva, 1996), poderia
ter aplicabilidade direta no estudo de partes da via eferente, ‘de cima para baixo’, das
estruturas genéticas para as proteicas (Atlan, 1992). Os erros na transmissio da
informagio dos genes para as proteinas sio, também, usados como explica¢ao para
os processos de envelhecimento e morte celular. E aparente que a aplicagio dos
procedimentos shannonianos para a via aferente, ‘de baixo para cima’, de retorno da
‘informacio sistémica’ para o processo de geragao, estocagem e editoragio da

‘informacio genética’ (das fungGes para as estruturas), serd mais complexo.

Mautagies markovianas

A sofisticacao da tecnologia do DNA esta implementando o
entendimento do processo mutacional. Até esse momento, prevalecia a idéia de que
as mutagoes seriam essencialmente aleatorias, mas ja se comega a acumular evidéncias
explicativas de porque algumas sequéncias tendem a mudar com maior frequéncia
(‘pontos quentes’) que outras e em quais diregoes (Holmquist e Filipski, 1994). Parece
que a explicagao por aleatoriedade permanecera importante e majoritaria, mas nao
serd a explicagdo total. Mecanismos markovianos deverao ocupar papel de destaque,

entre outros.

Informagao nas interagaes com o ambiente

O organismo interage com o ambiente através dos comportamentos;
no nivel molecular, principalmente através das proteinas e do metabolismo. Seu
desempenho fisiologico e reprodutivo pode ser afetado, identificando-se pressoes

seletivas externas e a introducdo de processos darwinianos.
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Destaca-se que o processo de selegio natural por fatores ambientais
envolve principalmente forgas negativas, atuantes na eliminagio de variantes menos
adequadas aquele ambiente. Os efeitos positivos, favorecedores das variantes restantes,
seriam somente corolarios, secundarios a selecio negativa. Os organismos que nio
foram prejudicados naquelas interagées estariam somente liberados para desenvolver
suas proprias potencialidades internas. A selecio, a cada momento, seria isotrépica

com relagdo ao processo evolutivo subsequente, nio lhe indicando uma direcio.

Forgas positivas e negativas

Pelo contririo, o processo de ‘fechamento’ dos ciclos funcionais
biolégicos envolve principalmente forgas de realimentacio positiva, o que justifica o
modelo da auto-organizagio. Ressalte-se, no entanto, que forgas negativas também
podem participar da ‘economia interna’ biol6gica, principalmente como reguladoras
¢ moduladoras dos ajustes funcionais. Alguns passos do metabolismo podem gerar
produtos téxicos ou inibidores de outras reagdes, exaurir substratos (por bloqueio,
sequestramento ou transformagio e destruigdo de produtos) que seriam necessarios
para outros passos, indicando analogias com a seleio darwiniana (predacio,

competicao etc).

Fica, assim, dificil e arbitrario tentar demarcar os limites dos
processos de auto-organizacio ou darwinianos simplesmente através da caracterizagao

do sentido, positivo ou negativo, das forcas atuantes.

Forgas isotrépicas e anisotrépicas

Estudos moleculares contribuem, também, para demonstrar que
uma direcionalidade evolutiva ou organizacional pode ser obtida mesmo na auséncia
da identificacdo de forgas intrinsecamente direcionais. No ambiente aquoso, as
interagSes moleculares direcionais predominantes sio as polares, hidrofilicas e
eletromagnéticas. Diz-se que as moléculas que nio interagem com a agua (apolares,
hidrofébicas e hidroapaticas) simplesmente sdo ‘empurradas’ para longe, para nichos
sem agua, sem participacdo intrinseca dos elementos apolares. O processo de
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afastamento dos ndo interativos pode ser visto como adirecional e isotrépico, com
respeito a participagio dos componentes apolares, sendo somente secundario a

atuagdo das forgas polares direcionais, que permanecem exdgenas.

Por outro lado, pode-se dizer que, apesar das “forgas hidrofébicas’
nio existirem como tais (alguns defendem sua realidade, talvez como ‘ressonancias’
estabelecidas entre os elementos apolares), os objetos hidrofébicos podem contribuir,
significativamente, para a ordenagio estrutural do sistema, no sentido em que irdo se
acomodar uns 20s outros, em ajustamento espacial de alta precisio. Por exemplo, a
estrutura regular das hélices de DNA e RNA depende fundamentalmente do
empilhamento planar das bases, altamente hidrofébicas, formando um ambiente
interno hidrofébico entre as duas fitas pareadas. A energia térmica necessaria para
romper o empilhamento (que possibilitara a entrada de dgua ou outros elementos
polares naquele ambiente, entre as bases) pode ser até superior a energia envolvida

nas pontes de hidrogénio, que promovem o pareamento das bases.

Parcimonia energética

Dentre as forcas envolvidas na configuragao da complexidade dos
seres vivos, o principio da economia de recursos (um tipo de parciménia) ndo €
generalizadamente vigente. Os organismos podem ser descritos como mdquinas de
alta eficiéncia em aproveitamento energético, mas também apresentam aspectos de

muito esbanjamento e desperdicio.

Distinguem-se dois tipos de percursos evolutivos, como ‘estratégias
de permanéncia’. O principio fundamental ou constitutivo ¢ de crescer e reproduzir,
tanto quanto e sempre que possivel. Esse processo pode produzir excessos e
desperdicios: grandes numeros de gametas, sementes e filhos, muitos deles
inexoravelmente impossibilitados de permanecer (niao somente por defeitos internos
ou falta de garantia de condigbes ambientais para tal, mas também pelo simples
excesso - p. ex., 0 numero de gametas masculinos é muito maior que dos femininos,
em muitas espécies); muitas duplicagoes génicas com amplificagio e redundancia, as

vezes sem funcdes detectaveis; etc.

O principio da parcimoénia energética prevaleceu nas bactérias, que
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seguiram percurso de alta rapidez reprodutiva (ciclos de até cerca de 20 min), o que
exige o minimo de redundancia interna e organismos mais simples. Este principio
nao vigora nos eucariotos, das leveduras, algas unicelulares e protozoarios até os
fungos multicelulares, plantas e animais. Seu percurso foi de menor taxa reprodutiva
(minimo de 12 h), genomas grandes e altamente redundantes, com mais tempo
disponivel e maior exploragdo das potencialidades regulatérias. Nas bactérias, produz-
se grande nimero de individuos variantes, em populagdes clonais, mantendo a
simplicidade dos organismos; nos eucariotos, as espécies acumulam grande nimero
de variantes internas em seus genomas e organismos mais complexos. A selecio
natural, nestes, nao é muito eficiente em eliminar ‘excessos ou desperdicios’, que
podem ser desde ‘neutros’ até benéficos, quanto ao aspecto de aproveitamento

regulatorio.

Redes nenrais combinatérias

A biologia ja se apressa em incorporar os avangos desenvolvidos
pelas redes neurais computacionais (Gonzales, 1996). Observa-se que os processos
regulatorios bioquimicos nos organismos complexos envolvem sinais (como
horménios, neurotransmissores, organizadores morfogenéticos, fatores de
crescimento, etc) pouco numerosos e, cada um, de efeitos relativamente ambiguos.
Esses atuam sobre grande variedade de células-alvo (receptores) e produzem efeitos
diversos (conforme o tipo de receptor e conforme sua circunstincia ou contexto

espacial e temporal).

As especificidades de respostas sio obtidas por: (a) controle eficiente
e riapido das concentragdes dos efetores (intensidade de cada sinal), que sio
tipicamente de meia-vida curta (rapidamente degradados, instiveis) e produzidos ou
liberados em baixa concentragio; (b) receptores de alta afinidade pelos sinais; (c)
como nas redes neurais artificiais, atuagio combinatéria de efetores maltiplos sobre
cada alvo, cada combinagio (em tipos, momentos e intensidades dos sinais) adquirindo
especificidade e univocidade de resposta, cada sinal participando de um contexto

tnico.
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Formalizagdo shannoniana

Dadas essas caracteristicas, parece dificil o projeto visando uma
formalizagdo shannoniana aplicada a bioquimica. Hé subsistemas que poderiam se
assemelhar aos shannonianos, com fonte - canal - veiculo (sinal) - receptor, como
em glandulas endocrinas - circulagdo em liquidos - horménios - células-alvo, mas se
assemelham mais as redes neurais. Ainda mais, na maioria das situagées bioldgicas,
os contatos moleculares sao diretos, em ‘corpo a corpo’, cada elemento interagindo

com outro simultaneamente e mutuamente como fonte, sinal e receptor.

Informagao restrita no DNA

E interessante relacionar a quantidade de informagao estimada como
manifestada por um biopolimero com suas potencialidades de assumir diferentes
conformagoes espaciais, desde que sao essas as formas funcionalmente ativas. A

sequéncia linear dos polimeros é somente indicativa das conformagées atingiveis.

O DNA (Figura 4) ¢ caso especial de baixos potenciais, porque
suas reatividades (além de serem menores que as do RNA, por nido possuir uma
hidroxila no agicar; fator que deve ter sido importante na sua destina¢io como
gene) estao majoritariamente bloqueadas na dupla fita, por complementaridade
completa das bases. As proteinas que com ele interagem tém que desenvolver
propriedades fortes de penetrar no interior da dupla fita para interagir com as bases,
geralmente rompendo os pareamentos destas. Os RNA tém algumas caracteristicas

mais relacionadas com as das proteinas (Figura 4).

WP

Figura 4. Esquema da estrutura dos biopolimeros.
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A estrutura do DNA (acima, a esquerda) é composta por uma dupla
fita (hélice) completa, em que as bases estio inteiramente (mas dinamicamente)
ocupadas, cada uma com sua complementar, em percurso anti-paralelo. A estrutura
do RNA (abaixo, 4 esquerda) corresponde a uma das fitas do DNA, onde s6 é
possivel complementaridade parcial e segmentar interna, com formacio de estrutura
espacial, tridimensional complexa (hélices e alcas). Virios segmentos tém radicais
expostos para o ambiente, com reatividade facilitada. Nas proteinas (a direita), os
tipos de estruturas bisicas sio 4: hélices-alfa, angulos, novelos e fitas-beta, estas
podendo ser paralelas ou antiparalelas. A variabilidade e maleabilidade das
conformagées espaciais segue ordem crescente DNA<RNA<proteinas. As
sequéncias dos radicais dedicados a interagées internas definem as conformagdes
espaciais fundamentais e as sequéncias expostas para fora definem as reatividades

interativas com outros elementos, com o ambiente e modulag¢ées conformacionais.

Conformagies de RINA e proteinas

O nimero de conformagocs calculadas para um RNA pequeno (de
cerca de 100 bases), é da ordem de 10° , enquanto que o de uma proteina de igual
tamanho seria de 5x 10", A diferenga decorre, principalmente, do tipo de alfabeto
que compoe os polimeros, sendo 4 letras no RNA e 20 na proteina. No caso dos
RNA mensageiros, o diferencial quanto a cadeia linear ¢ menor, porque usam-se 3

nucleotideos por aminoacido.

A diferenga principal reside, portanto, nas regras de estruturacio
espacial dos dois polimeros. As possibilidades conformacionais sio limitadas parao
RNA, porque tém que obedecer as regras do pareamento de bases, de somente 2
tipos, enquanto as proteinas sio muito mais plasticas, porque as reatividades dos
aminodcidos sdo mais diversificadas. Isto explica porque estas sao adequadas para
cumprir a grande diversidade de fungSes metabdlicas, inclusive as de copiar os
modelos na replicagio e na tradugio, e porque os RNAS, ainda que tenham potenciais

cataliticos, ndo os cumprem com grande diversidade.
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Informagdo e as vias biossintéticas

Essas diferengas informacionais (conformacionais dos
biopolimeros) estdo relacionadas com a complexidade dos sistemas de sua sintese.
Os sistemas replicativo e transcritivo s3o mais simples, envolvendo menor numero
de proteinas (e seus genes correspondentes, da ordem de dezenas) do que os sistemas
de tradugio (envolvendo pelo menos uma centena de proteinas e RNAs). A regulagio
da sintese de proteinas especificas para cada funcio envolve, também, transcrigao
especifica dos RNAs correspondentes, sendo a complexidade distribuida nos dois
passos, mas permanecendo maior na tradugio. Na via aferente, das fungdes organicas
para a reprodugio, estdo envolvidos todos os genes e suas interagoes com o ambiente,

em conjunto (Figura 5).
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Figura 5a. Os percursos ontogenético e evolutivo dos sistemas bioldgicos.

Fig. 5a. As vias dos processos informacionais.

A expressao do conjunto genotipico, e suas variagdes, produz (via
eferente, dos genes para as proteinas), espagos fenotipicos interativos (informagao)
progressivamente ampliados: dos genes para as proteinas, nas redes de interagoes
mutuas entre as proteinas e nas interagées do conjunto com o ambiente historico.
Este conjunto retorna (via aferente, do fendtipo para os genes) informagio, em

forma conjunta e integrada, nos eventos reprodutivos, que sera distribuida entre os
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genes e suas variantes. A evolugio ¢ do conjunto fenotipico (do organismo), que
inclui os caracteres genéticos, no continuo reprodutivo. No desenvolvimento
ontogenético, o retorno promove modulagio da expressio dos genes. Na evolugio
através de geragGes, a via aferente testa o desempenho das variantes e permite maior

crescimento das eficientes, confirmando e atestando a qualidade das boas alternativas.

fechamento abertura ao ambiente,
autopoiético importages

vinculo
nucleo-
proteico

processos processos
deterministicos aleatérios

Figura 5b. Processos envolvidos na ontogénese e evolucio.

A célula se origina pelo estabelecimento do vinculo nucleoproteico.
Os processos aleatdrios sio exemplificados pela difusio e pelos encontros moleculares
brownianos; a difusio ¢ limitada ¢ o funcionamento ¢ garantido pelo enclausuramento
parcial do sistema. As altas afinidades quimicas, como as especifidades enzimaticas,
replicativas e metabdlicas, exemplificam os processos deterministicos,. O sistema é
semi-aberto ao ambiente, do qual capta energia e matéria prima, as vezes importando
componentes complexos, como em transferéncia horizontal de genes, simbioses e
parasitismos, € em interagGes que resultam nas adaptagSes. O sistema é, também,
semi-fechado sobre si mesmo, auto-produzindo-se no continuo reprodutivo
evolucionario, com ampla interagdo de processos de auto-organizagio e de selecio
darwiniana. Adaptado de Debrun (1996b).
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Codificagdes superpostas na ‘linguagem molecular’

A mesma sequéncia de um biopolimero pode conter varias
codificagbes superpostas, reforcando a sua caracterizagao como sistémica €
informacional, quanto a origem e fung¢ées. Sua leitura ou interpretagao, pelo sistema
biolégico, pode ser feita de maneiras diversas, conforme o contexto e a circunstancia

de momento.

DNA tem sinais para interagio com proteinas arquiteturais do
cromossoma, com proteinas reguladoras da replicacao e da transcricio, e outros que
serdo manifestos somente nas suas copias de RNA e dai por diante na cadeia de
expressao génica. RNA tem sinais para adquirir conformagao em hélices e algas, ou
estruturas de ordem superior, para interacio com proteinas reguladoras de sua
estabilidade e de suas multiplas fung¢des, ou para interacio com outros RNAs.
Proteinas tém sinais para aquisicio de suas estruturas conformacionais internas,
para interagio com outras proteinas ou com RNA ou DNA, para reagio com
substratos ¢ efetores de regulagao. Muitos sinais sao superpostos, condensados no
mesmo segmento de sequéncia, a serem utilizados em momentos e situagoes diversas.
Isto resulta em maior complexidade estrutural ‘linguistica’ dos textos biolégicos, do

que dos textos humanos (Popov et al, 1996).

Decomposigio da informagao

Desde que cada elemento, genes ou proteinas, s6 faz sentido em
relacao ao sistema hiperciclicamente interativo, ndo parece ser cabivel uma tentativa
de quantificacio da informagao nos elementos, isoladamente, extraidos do contexto
funcional, para posterior integra¢do da informacio total. Seria possivel decompor a
informagao circulante no interior de um sistema e distribui-la entre suas partes?
Talvez faga mais sentido computar o potencial informacional genérico dos tipos de
biopolimeros, conforme indicado acima, ou de algum subsistema, desde que seja
fechado e isolado, como na ‘biologia em tubos de ensaio’, assim obtendo compreengio

de partes.
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Significados ‘a posteriors’

Informagio é uma forga, uma propriedade relacional, conexional,
funcional, interativa de um elemento, que o permite fazer parte de um conjunto
funcional. Pode ser caracterizada em varios niveis de complexidade, em sentidos
fracos e fortes. Por sua atuacio, o sistema sofre modifica¢cées funcionais, como
consequéncias e respostas. O significado da informacio reside, principalmente, no
sistema receptor. Dizer que um sinal contém informagio ou instrugio é descricio
de experiéncia de observacées, a posterion;, feitas pelo observador do sistema, ou

raciocinio teleoldgico, referente ao planejador do sistema.
Agradecimentos: CNPQ, FAPEMIG
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