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RESUMO

Apresenta sucintamente um pequeno histérico e também conceitos sobre a gendmica do
cancer. Aborda a relevancia da divulgagdo das pesquisas e descobertas nessa drea e menciona
0s projetos que culminaram para o seu sucesso. Tem como objetivo mapear os pesquisadores
e suas temadticas, a fim de entender a estrutura da comunicagdo cientifica em uma rede na
genOmica do céncer, por meio da abordagem egocéntrica. Proporciona uma visdo geral da
comunicagdo cientifica na genética, dos principais conceitos da comunicagdo cientifica e
também da ARS. A metodologia empregada foi a ARS egocéntrica para a interpretagdo das
interagdes entre os nés da rede e também para entender como € realizado o compartilhamento
informacional, tendo como né central a pesquisadora Anamaria Aranha Camargo. Para a
construcdo dos dados foi necessdria a pesquisa de producdo cientifica na Web of Science e o
uso da ferramenta CiteSpace. Este trabalho alcancou os objetivos propostos. Investigou-se a
producio cientifica do né central, obtiveram-se as informagdes necessdrias dos atores da rede
de Anamaria, as dreas mobilizadas por ela foram especificadas e visualizaram-se as formas de
cooperagdo entre os nds e o periodo de maior produgdo. Conclui que a ARS é um método
eficaz ao analisar as interagdes entre os nds, que a rede egocéntrica mesmo como né central
que € a autoridade cientifica ndo apresenta hierarquia e sim um interesse muituo de produzir
conhecimento. Por ultimo, contribui para a disseminacdo da ARS egocéntrica para andlise de

estruturas da comunicagdo cientifica e também o uso do CiteSpace na biblioteconomia.

Palavras-chave: Gendmica do cancer. Comunicacio Cientifica. Andlise de Redes Sociais

(ARS). Compartilhamento de informacdes. CiteSpace.



ABSTRACT

Succinctly presents a brief history and also concepts of genomic cancer. Discusses the
importance of dissemination of research and discoveries in this area and mentioned the
projects that led to their success. Aims to map the researchers and their subjects in order to
understand the structure of scientific communication in a network in genomics of cancer,
through self-centered approach.Provides an overview of scientific communication in genetics,
the main concepts of scientific communication and also the ARS. The methodology used was
the ARS egocentric for the interpretation of the interactions between network nodes and also
to understand how it is done the informational sharing, with the central node at
AnamariaAranha Camargo researcher. For the construction of the data to scientific production
of research it was necessary in Web of Science and the use of CiteSpace tool. This work has
achieved the proposed objectives. The scientific production of the central node is investigated,
we obtained the information from the actors Anamaria network, the areas mobilized by it
were specified and visualized forms of cooperation between us and the period of greatest
production. Concludes that the ARS is an effective method to analyze the interactions
between nodes, the network self-centered even with the central node which is the scientific
authority has no hierarchy, but a mutual interest to produce knowledge. Finally, it contributes
to the spread of ARS egocentric to scientific communication structures analysis and also the

use of CiteSpace in librarianship.

Keywords: genomics of cancer.Scientific communication.Social Network Analysis

(SNA).Information sharing.CiteSpace.
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1 Introducio

Em 1990, através de uma iniciativa do governo estadunidense, foi langado o Projeto
Genoma Humano que teve como parceiros iniciais a Inglaterra, a Franga, a Alemanha, o
Canadd e o Japao. Este projeto repercutiu em diversos campos do conhecimento, entre eles as
ciéncias bioldgicas e as ciéncias sociais. Cabe destacar a colaboragdo entre as equipes de
pesquisa que devido as suas cooperacdes alcancaram os primeiros resultados antes do
previsto. Esta sem divida foi a grande marca deste projeto.

Assim, logo no comeco do século XXI, mais precisamente no ano de 2003, acontece o
grande marco das ciéncias bioldgicas que por meio deste projeto bastante audacioso
mobilizou vdrios paises em prol do sequenciamento do genoma. O projeto Genoma Humano
ocorreu através da pesquisa aprofundada do DNA e de seu sequenciamento, tornando visivel e
compreensivel a interacdo entre os genes, as suas fungdes e também possiveis alteracdes
presentes neles.

Através dos resultados alcangados por este projeto desencadearam-se novas pesquisas,
ndo somente no cendrio internacional, mas também no cendrio brasileiro. A segunda geracio
deste projeto surge através do entendimento de que por meio do sequenciamento do genoma
humano seria possivel a visualizacdo de mutacdes que poderiam contribuir para o surgimento
de doencas como o cancer, por exemplo. Assim, nasce o Projeto Genoma Humano do
Cancer.

O Projeto Genoma Humano do Céncer foi criado com o objetivo de catalogar todas as
mutagdes no genoma humano relacionadas a doenca, a fim de criar um biobanco com todas as
informagdes necessarias sobre cada tipo de tumor, com o objetivo de elaborar medicamentos e
proporcionar terapias exclusivas para cada tipo de mutagdo.

No Brasil, o Projeto Genoma Humano do Cancer também € oriundo da segunda
geracdo do Projeto Genoma Humano no Brasil. A Organization for Nucleotide Sequencing
and Analysis o langou no pais no ano de 1999 e tinha a principio como objetivo produzir meio
milhdo de ESTs de tecido tumoral humano.

Este Projeto € uma parceria entre a Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Sao
Paulo e o Ludwing Institute for Cancer Research que € o atual responsavel pelas pesquisas. O
Instituto decidiu iniciar as pesquisas a partir do sequenciamento dos tumores mais correntes
no pais, sendo eles: tumores de cabeca, pescogo, mama e estdbmago e também os mais raros:

Tumores renais do tipo Wilm'’s, leimiosarcoma, testiculo, PNET (tumor neuroectodérmico
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primitivo), tumores do sistema nervoso central (gliomas e meningiomas), tumores de colo e
leucemias.

Para analisar os tecidos tumorais humanos a rede ONSA utilizou como metodologia o
Open reading frame expressed sequence tags (ORESTES) que tinha como funcio identificar
genes expressos na caracterizagdo de ESTs. O sucesso e o espaco alcangado pela Gendmica
do Cancer sdo decorrentes dos avangos desses dois projetos: Projeto Genoma Humano e
Projeto Genoma Humano do Céancer.

A GenOmica é a ciéncia dedicada ao sequenciamento dos nucleotideos, ao
mapeamento € as andlises dos genomas, os quais sdo compostos por todo DNA de um
individuo. Esta ciéncia avanga constantemente servindo de ponte para as pesquisas sobre o
cancer e também sobre o seu desenvolvimento. Como a gendmica estd ligada ao
sequenciamento dos genomas, logo os genes mutados e considerados potentes para o
desenvolvimento da doenca, podem ser visualizados e entdo, reparados por medicamentos
produzidos especificamente para ele, assim como terapias. Consistindo assim na Gendmica do
Cancer.

Como qualquer outra drea da ciéncia, a gendmica do cancer possui uma producio
cientifica corrente. Suas pesquisas sdo promovidas em meio formal (artigo cientifico) e
também em meio informal (redes sociais de conhecimento), como colégios invisiveis
e geekies. A ultima € caracterizada pela auséncia de hierarquia, interesses em comum por
parte dos atores e auséncia de espagco geografico. A fim de estudar a producio cientifica da
genOmica do cancer nas redes do conhecimento, surgem entdo os questionamentos que
direcionaram este trabalho: Como estd configurada a producdo cientifica em gendmica do
cancer a partir de uma abordagem egocéntrica? E Quem sdo os principais atores e quais sio as
temadticas estudadas?

A abordagem egocéntrica ¢ um método que tem por objetivo interpretar as interacoes
dos atores em uma rede de conhecimento, onde as anélises partem sempre de um né central
para o todo. Nesta perspectiva, elegeu-se um ator social no papel de pesquisador e, por
conseguinte a sua rede de pesquisa para que o estudo fosse tragado a partir de sua produgio
cientifica. Este trabalho tem como objetivo geral mapear os atores de redes de pesquisas em
genOmica do cancer, a fim de mapear os atores e temdticas de producdo cientifica na area,
partindo de uma abordagem egocéntrica. Como objetivos especificos: (1) Investigar a
producdo cientifica da pesquisadora Anamaria A. Camargo; (2) Entender a configuracdo da
produgdo de conhecimento na rede por meio de um estudo aprofundado sobre os atores que se

relacionam com ela; (3) Especificar as dreas de conhecimento que foram mobilizadas a partir
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dela e (4) Visualizar as formas de cooperacdes e também o periodo de maior producdo de
todos os envolvidos com relacio a rede estudada. Seja através dos fluxos informacionais e/ou
do contexto espago-temporal entre os atores.

O foco principal desta pesquisa é salientar a importancia da utilizacdo de diferentes
metodologias no ambito bibliotecondmico visando ndo s6 a andlise das estruturas da producio
cientifica, mas também a andlise do fluxo informacional em uma rede de conhecimento tendo
como cerne a informacdo, matéria-prima da Biblioteconomia. Quanto aos resultados, podem
ser aplicados nos estudos sociais da ciéncia bem como na producio de indicadores para
melhor tomada de decisdo em investimentos em satide.

Portanto, em decorréncia aos objetivos tracados e propostos, a justificativa deste
trabalho € o fomento de novas metodologias multidisciplinares na Biblioteconomia, a fim de
promover a inser¢do do bibliotecdrio em outras esferas do conhecimento através da
andlise dos padrdes de produgdo do conhecimento em gendmica do cancer por meio
da abordagem egocéntrica. Nesse sentido a biblioteconomia como pratica contribui
sistematicamente com os estudos de comunicagdo cientifica.

O né central dessa pesquisa € reconhecido por seus intimeros prémios e também por
suas publicagdes na drea da gendmica do cincer. Tanto no cendrio nacional como no
internacional. A escolha estd concatenada a conceitos como autoridade cientifica e capital
cientifico de Pierre Bourdieu (2004). Anamaria Aranha Camargo € o né central da rede de
conhecimento e ird ser exposta mais a frente. Ela foi escolhida a partir da indicacdo da
orientadora deste trabalho. Em sua tese, Carvalho (2014) fez um vasto mapeamento de
geneticistas a partir do método Start Scientist. Em seu trabalho o n6 central de sua rede foi o
pesquisador Sérgio Pena e dentre a tantos geneticistas que restaram, Anamaria foi a
escolhida.

Como instrumento metodolégico, optou-se por empregar a ARS (Andlise de Redes
Sociais) que visa a andlise das interagcdes dos componentes de uma determinada rede de
pesquisa. A ARS estuda as estruturas sociais, as interacdes entre os atores (elos) e observa a
estrutura da produg@o de conhecimento. Para extracdo de dados bibliométricos e geragdo de
rede de produgdo cientifica da pesquisadora central deste trabalho, elegemos o CiteSpace,
especialmente porque se trata de um software projetado para ilustrar redes e estruturar o
processo do fluxo informacional em um determinado cluster (grupo de atores).

A estrutura deste trabalho esta dividida da seguinte forma: A introdugio traz um breve
resumo de toda a pesquisa, apresenta o objetivo geral e os objetivos especificos delimitando

os porqués deste estudo; a Justificativa apresenta as motivagdes que levaram a producdo desta
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pesquisa, desde o ponto de vista teérico-metodolégico ao fomento de novas ferramentas na
Biblioteconomia; A secdo Gendmica do Cancer traz a contextualizacdo do tema e subdivide-
se em: GenOdmica do cancer, Projeto Genoma Humano, Projeto Genoma Humano do Céncer,
Projeto Genoma Humano do Céncer no Brasil e apresenta a pesquisadora escolhida para ser o
nd central; O aporte tedrico traz todo o referencial tedrico utilizado parana pesquisa,
abordando a comunicagdo cientifica na genética humana e também os seus principais
conceitos;A secdo Andlises de Redes Sociais contextualiza a ARS e expde de forma
pragmadtica os seus tipos, personagens, peculiaridades, funcdes e fornece uma familiarizacdo
com a metodologia a ser apresentada na propria secdo; A metodologia é dividida
em quatro momentos: o alicerce na tese de Carvalho (2004), a coleta de dados da producdo
cientifica do n6 focal na Web of Science, o desenho da rede no CiteSpace e andlise da rede
por meio da ARS. Todos os objetivos foram alcangados e estdo dispostos nos Resultados.
Desde a investigacdo da producgdo cientifica do né central até a visualizacdo das formas de
cooperagdo. As consideracdes finais destacam que a gendmica do cincer é uma ci€ncia que se
ancora no reparo do DNA, que se encontra em desenvolvimento e possui como foco a cura da
doenca. Aponta para a importincia do uso da ARS como método na andlise das estruturas da
comunicagdo cientifica em redes, ndo importando a drea do conhecimento e salienta a

importancia do uso do CiteSpace na Biblioteconomia.
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2 JUSTIFICATIVA

A presente pesquisa aborda a utilizacdio do método da ARS para a andlise das
estruturas da produgdo cientifica em uma determinada rede egocéntrica. Na rede de ego as
interpretacdes e as andlises partem do né focal para os outros nds e a sua estrutura é o objeto
deste estudo.

Os interesses pessoais que nortearam esta pesquisa se dividem em dois: o primeiro foi
o contato anterior com a drea das ciéncias bioldgicas em outra universidade. Mesmo nao
terminando o curso, muitos temas ainda despertam interesse de pesquisas € conhecimento. O
segundo: o contato com a metodologia a partir de leituras e conversas com a orientadora deste
trabalho.

Tratando cientificamente, a Biblioteconomia é uma ciéncia aplicada e com tal deve
desenvolver metodologias e abordagens tedrico-empiricas para analisar 0s processos, 0s
fluxos, os sistemas e as estruturas do conhecimento cientifico e tecnoldgico, tendo em
vista que a informacdo é o principal insumo do fazer bibliotecondmico. Através de sua
multidisciplinaridade, a Biblioteconomia pode estudar praticas e aplicar diferentes métodos
para a representac@o da informacao nos mais variados dominios do conhecimento.

Nesse sentido, este trabalho foi elaborado a partir do entendimento da importincia do
desenvolvimento de novas metodologias para Biblioteconomia, visando a atuagdo do
bibliotecario em outras esferas do conhecimento. Para isso este trabalho se inspira na tese de
Carvalho. Carvalho (2014, p, 117) propde em sua tese uma abordagem relacional para os
estudos de producdo do conhecimento combinando abordagens qualitativas e quantitativas. A
sua proposta metodolégica sugere o emprego da metodologia de andlise de redes sociais
observando e analisando os processos da comunicagao cientifica em redes de ego.

Nesta perspectiva, este trabalho foi elaborado com a intencdo de contribuir para com a
insercdo de novas metodologiasna Biblioteconomia, a fim incentivar novas formas de
avaliagdo das estruturas de producdo cientifica e nas mais variadas dreas. Além disso,
também pretende incentivar o uso do software CiteSpace como instrumento de elaboragéo de
redes visando o mapeamento dos dominios do conhecimento dos dados de entrada, a andlise
das interagdes dos atores (pesquisadores) e, portanto, a representacdo a partir de
grafos cienciometricamente, uma vez que analisa de maneira quantitativa um determinado
dominio através de fontes secundarias, como a Web of Science. Trabalho este desenvolvido

também pelo bibliotecario.
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3 GENOMICA DO CANCER: uma ciéncia preditiva

Esta secdo trata de apresentar os elementos que circuncidam a pesquisa, sobretudo
histdricos e conceituais em um primeiro momento relacionado a gendmica do cancer. Devido
a grande importancia do diagndstico precoce do cancer, pesquisas sdo feitas e métodos sdo
construidos constantemente em busca da cura para pacientes ou possiveis pacientes.

A Gendmica, de acordo com Instituto Oncoguia! é aciéncia que consiste no
sequenciamento completo do DNA e no estudo dos seus padrdes de alteracdes, além do
mapeamento de pequenas escalas genéticas para obtencdo de informagdes de um determinado
gene ou de um conjunto de genes.

Quanto ao cancer, segundo o Instituto Oncoguia® (2013), os cAnceres sdo mudangas
diretas no DNA, mais especificamente nas moléculas que controlam as fungdes das células.
Essas mudancas transformam uma célula normal em anormal (cancerigena). Por meio das
alteracdes no DNA € possivel entdo, diagnosticar o cancer de forma precoce ou até mesmo
manifestagcdes futuras.

Dessa forma, Singer > (2011)diz quea gendmica do clncer consiste no
sequenciamento do DNA com focono sequenciamento do préprio DNA ou de tecidos
cancerosos, a fim de identificar mutagdes cancerigenas antes da manifestacdo ou com a
doenca ja manifestada, possibilitando novos e exclusivos tratamentos para cada tipo de tumor
e também para cada paciente. Sendo entdo, considerada preditiva.

No dia nacional de combate ao cancer no ano de 2014, a Agéncia Internacional de
Pesquisa sobre o Cancer da ONU mostrou que o cancer € atualmente a principal causa de
morte em todo o mundo. Para ter um melhor panorama da situagcdo, o nimero de novos casos
da doenca atingird até 2025 a marca de 25 milhdes.

Mediante a estas pesquisas e fatos, entende-se que é de extrema importdncia e
urgéncia a disseminacdo de informagdes sobre os novos estudos nesta drea, a fim de alertar a
populacdo brasileira que novos tipos de tratamento estdo sendo elaborados e podem ser de
fato a salvacdo. Entretanto, antes de um aprofundamento no estudo da gendomica do cancer em
si, € necessdrio conhecer as particularidades desta doenca para um entendimento aprofundado

da ciéncia gendmica e do estudo da gendmica do céncer.

!Disponivel em: <Disponivel em: http://www.oncoguia.org.br/conteudo/cancer/12/1/> Acesso em: 09 fev. 2015.
Disponivel em: <Disponivel em: http://www.oncoguia.org.br/conteudo/cancer/12/1/> Acesso em: 09 fev. 2015.
3Disponivel em: <https://www.technologyreview.es/biomedicina/37717/tr10-genomica-del-cancer/> Acesso em:
09 fev. 2015.
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3.1 CANCER E GENOMICA

De acordo com o Instituto Oncoguia®, cincer “é 0o nome genérico para um grupo de
mais de 200 doengas. Embora existam muitos tipos de cancer, todos comecam
devido o crescimento anormal e fora de controle das células [...]”. Para Strauberg, et. al.
(2002) o cancer é uma doenga fundamentalmente do genoma e surge de variadas alteracdes
gendmicas que podem estar em conjunto a mudancas de ambiente e hdbitos ou ndo.

Entretanto, como surge o cancer?

De acordo com o Instituto Oncoguia® (2015, s.p), o corpo humano é constituido por
milhares de células e estas se reproduzem por meio da divisdo celular (mitose e meiose). Este
processo € fundamentado em trés etapas: formagao, crescimento e regeneracdo de tecidos. Por
alguma razao, em grande maioria dos casos desconhecida, o processo de divisdo celular sofre
a carcinogénese que € a permanéncia da célula, ou seja, a imortalidade da mesma. A célula
continua viva, quando deveria morrer e se multiplica desordenadamente. Nesta fase nasce o
cancer. Devido a grande e rdapida multiplicacdo, as células podem invadir outros 6rgéos e
tecidos através da corrente sanguinea e do sistema linfatico. Este processo chama-se
metastase.

O Instituto Oncoguia® (2015, s.p) informa em seu site que a carcinogénese acontece
em resposta a danos sofridos no DNA. Por sua vez, o DNA € um composto orgédnico que
comporta todas as instrugdes genéticas de todas as células e € o material que compde os genes
e cada gene tem sua funcdo. Particularmente na divis@o celular hd genes responsaveis pela sua
promocdo (oncogenes) e também pelo controle de crescimento de células levando-as a morte
no tempo determinado (genes supressores de tumor). Como citado acima, o cincer ocorre por
danos no DNA onde certamente ocorre a desativacdo de genes supressores de tumor ou a
transformacgdo do DNA em oncogenes.

De forma clara e objetiva, O Instituto Oncoguia’ (2015, s.p) conclui seu informativo
em seu site exemplificando os tipos de cancer que podem se manifestar nos seres humanos,
sendo divididos em cinco tipos: carcinoma, sarcoma, leucemia, linfomas e mielomas e
canceres do SNC. Além disso, afirma que o cancer ¢ uma doenca multifatorial e estd ligada a
inimeros habitos de um individuo, como alta exposi¢do ao sol, ingestdo de dlcool, ma

alimentagdo, tabagismo ou hereditariedade.

“Disponivel em: <http://www.oncoguia.org.br/conteudo/cancer/12/1/> Acesso em: 09 fev. 2015.
Disponivel em: <http://www.oncoguia.org.br/conteudo/cancer/12/1/> Acesso em: 09 fev. 2015.
®Disponivel em: <http://www.oncoguia.org.br/conteudo/cancer/12/1/> Acesso em: 09 fev. 2015.
"Disponivel em: <http://www.oncoguia.org.br/conteudo/cancer/12/1/> Acesso em: 09 fev. 2015.
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A genOmica nasceu na década de 1970, mais precisamente no ano de 1977.
Considerado o pai da gendmica, Frederick Sanger ganhou o prémio Nobel por elaborar junto a
sua equipe o primeiro sequenciamento de DNA. Entretanto, foram necessarios 15 anos de
trabalho e muita pesquisa para que esse projeto viesse ser realizado. Segundo Furlan, et. al.
(2007), Sanger e seus colaboradores utilizaram como metodologia a determinac¢do da ordem
de nucleotideos que formam o DNA. Eles se basearam no principio da terminacgio controlada
da replicagcdo de didesoxinucleotideos e de acordo com “Giants in Genomics”, através do
método de sequenciagio de Sanger, 500-800 bases puderam ser lidas®.

Devido a falta de suportes tecnoldgicos, essa ferramenta mesmo considerada
inovadora para época, ndo foi capaz de sequenciar genomas complexos. De acordo com
Furlan, Ferraz e Bortolossi (2007), seria impossivel, por exemplo, sequenciar o genoma dos
mamiferos que chegam a ter bilhdes de pares de bases com esta técnica, pois ainda ndo havia
a montagem do genoma realizada apenas a partir de programas de computador que analisam
as sequéncias geradas e as ordena corretamente.

Ao fim da década de 80, apés modificacdes necessarias no método de Sanger, o
sequenciamento pdde ser feito de forma automatizada e enfim alcanga seu auge. Furlan,

Ferraz e Bortolossi (2007) definem a gendmica da seguinte forma:

Gendmica é drea da ciéncia que se dedica ao sequenciamento dos nucleotideos,
mapeamento e andlise de genomas, os quais sdo constituidos por todo o DNA
existente nas células de um individuo, inclusive os seus genes estruturais, sequéncias
regulatérias e regides ndo codificantes. (FURLAN; FERRAZ; BOTOLOSSI, 2007, p.
332).

Aprofundando-se nas peculiaridades da gendmica, vé-se a notdvel diferenca entre ela e
a medicina atual, quando poderiam ou até mesmo deveriam ser iguais. A medicina hoje
segundo Pena’ estd ligada a cura ou tratamento de doengas, o que lhe proporciona limitagdes.
No caso da medicina atual o paciente ja € altamente sintomético. Os pacientes que procuraram
o auxilio do médico ja no auge da enfermidade. A genOmica age distintamente. De acordo
com Pena'®, a gendmica “age de forma preventiva e personalizada. Seu objetivo € cuidar de
pacientes ainda assintomaticos para evitar ou retardar o desenvolvimento de doencas”.

(PENA, 2010, s.p). Assim percebe-se a grande caracteristica da Gendmica: ser preventiva e

®Disponivel em: <http://www.yourgenome.org/stories/giants-in-genomics-fred-sanger> Acesso em 13 fev. 2015.
“Disponivel em: <http://cienciahoje.uol.com.br/colunas/deriva-genetica/medicina-genomica-a-ciencia-de-
manter-a-saude> Acesso em: 10 abr. 2015.

"Disponivel em: <http://cienciahoje.uol.com.br/colunas/deriva-genetica/medicina-genomica-a-ciencia-de-
manter-a-saude> Acesso em: 10 abr. 2015.
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personalizada. Para cada individuo um mapeamento, uma forma de prevencdo e possivel
forma de tratamento diferenciado.

De forma simplificada, a gendmica é o sequenciamento de todo o DNA que possibilita
a leitura das funcdes dos genes por meio do genoma (FURLAN; FERRAZ; BORTOLOSS]I,
2007). Como fung¢do, a gendmica deve “elucidar o genoma de um organismo e o papel dos
genes que o compdem desde o ponto de vista estrutural e funcional” (PINTO, slide 4, 2008).
E importante também frisar que a gendmica se divide em dois tipos: Gendmica Estrutural e
Gendmica Funcional. Segundo PINTO (2008), a Genémica Estrutural identifica, separa,
localiza e caracteriza o conjunto de genes de um organismo (GENOMA), ou seja, visa a
caracterizacdo fisica do genoma. J4 a Gendomica Funcional descreve a fungdo bioldgica dos
genes a partir de suas interagdes para definir o fendtipo determinado. Much, et. al. (2005 apud

FURLAN; FERRAZ e BARTOLOSSI, 2007) descrever a gendmica funcional como:

[...] vertente da gendmica cujo foco estd voltado para a elucidacdo das
funcdes que cada gene exerce no organismo e, a0 mesmo tempo, como esses
genes interagem entre si dentro das redes bioldgicas que controlam as
caracteristicas fenotipicas [...] Mutch et. al. (2005)apud FURLAN; FERRAZ;
BORTOLOSSI (2007).

Para Corréa (2002) a genOmica é o estudo direto dos genes e de suas interacdes
simultaneas. Possui como objeto doengas monogenéticas, doengas poligenéticas e
multifatoriais.

A gendmica estrutural trabalha basicamente com o sequenciamento do DNA
acarretando o mapeamento de genes e anotacdes das sequéncias. Em contrapartida, segundo
Furlan; Ferraz e Bortolossi (2007, p. 332), a gendmica funcional estd focada, em duas
abordagens:

e Transcriptoma: andlise do perfil global da expressdo génica;
¢ Proteoma: anélise sistemdtica das proteinas;

Vale lembrar que a notoriedade e sucesso da gendmica, inclusive o fato de ser
considerada como ciéncia, deve-se ao Projeto Genoma Humano e as inimeras tecnologias
lancadas no mercado. Este grande e ousado avango da biologia molecular e da genética
elaborado na década de 80 trouxe um grande investimento tecnoldgico e industrial para as
pesquisas na gendmica. O que a possibilitou a grande visualizacdo e importincia de ser
estudada.

De acordo com Strausberg, et. al. (2002) o grande e ainda atual desafio da gendmica
consiste em relacionar as variagdes das expressdes gé€nicas com os tipos especificos de cincer.

Entretanto, tem-se feito muito para a compreensao dos mecanismos da doenga, além da leitura
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de suas assinaturas moleculares em prol de uma melhor detec¢do, diagndstico, intervengdo e
prevengdo da doenga.

A gendmica do cancer de acordo com o CPOM Mg a avaliacdo sistemdtica e
simultanea da expressdo dos genes (RNAm), microRNAs ou proteinas visando uma melhor
interpretacdo das bases genéticas moleculares que reagem ao processo da carcinogénese.

Atualmente, o campo da gendmica do cancer tem avancado de forma constante devido
ao advento de novas tecnologias que fornecem a caracterizagdo genética
e epigenética detalhada dos canceres humanos. Segundo Ow, et. al. (2013), a quantidade de
novos dados disponiveis que descrevem a composi¢do genética dos tumores estd equiparada
aos avancos na investigacdo do cancer, as descobertas de tratamentos e as terapias
moleculares.

Pode-se dizer inclusive que a apreensdo do que é o cancer anda lado a lado com os
avancos na ciéncia da genomica. Apds intimeros estudos o cincer tornou-se conhecido como
uma doenca do genoma. A partir de entdo, as pesquisas nio pararam e a todo instante surgem
novas drogas e terapias elaboradas para os variados tipos de cancer ja sequenciados e
especificos para cada paciente.

Nos préximos tépicos serdo abordados o Projeto Genoma Humano e o Projeto
Genoma Humano do Cancer que contribuiram para que a genémica fosse considerada uma

ciéncia.
3.2 PROJETO GENOMA HUMANO

Segundo o CEHG-CEL (2009),em 1990, foi lancado oficialmente o Projeto Genoma
Humano nos EUA e, posteriormente outros paises se agregaram a jornada: alguns paises do
continente europeu e o Japdo. Este projeto tinha o término previsto para 15 anos, mas gracas
as seguidas e rdpidas evolugdes tecnoldgicas e a cooperagdo informacional o projeto alcangou
os seus objetivos em 2003. Desse modo, “O Projeto Genoma Humano (PGH) é o mapeamento
de todos os genes do ser humano, para descobrir quais sdo os causadores de certas doengas,
como o cancer, por exemplo.'?”.

Segundo o Centro de Pesquisa sobre Genoma Humano e Células-Tronco (2009, p. 1),

os cientistas tinham como objetivo principal gerar uma sequéncia de DNA de boa qualidade

11 Disponivel em: <http://www.hcancerbarretos.com.br/linhas-de-pesquisa-cpom?id=303:genomica-funcional-
do-cancer&catid=179> Acesso em 07 jun. 2015.

PINSTITUTO OBJETIVO. Disponivel em: <http://www.objetivo.br/noticias.asp?id=3692> Acesso em: 24 maio
2015.
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para os cerca de 3 bilhdes de pares de bases e identificar todos os genes humanos, além dos

demais objetivos que eram: Identificar todos os genes humanos, determinar a sequéncia dos

cercas de 3,2 bilhdes de pares de bases que compdem o genoma do Homo sapiens, armazenar

essas informacgdes em um banco de dados, desenvolver ferramentas de andlise de dados,

transferir a tecnologia relacionada ao Projeto para o setor provado, colocar em discussdo os

problemas éticos, legais e sociais que pudessem surgir com o Projeto.

Como resultado, o Centro de Pesquisa sobre o Genoma Humano e Células-Tronco

(2009, p. 1) informa que os cientistas alcangaram as seguintes respostas, logo na primeira

publicacdo de sequéncia:

O genoma humano contém 3,2 bilhdes de nucleotideos e o tamanho médio dos genes é
de 3.000 bases mesmo com variacdes. O maior deles € o gene da distrofina que possui
2.4 milhdes de pares de bases;

Também foi descoberto que a funcdo de cerca de 50% dos genes ndo haviam sido
descobertos e que a sequéncia de um genoma humano é 99,9% a mesma em todas as
pessoas;

Foi visto também que cerca de 2% do genoma codificam instru¢des para a sintese de
proteinas e que as sequéncias repetidas que ndo codificam proteinas formam mais do
que 50% do genoma humano. Nao se tomou conhecimento de suas fun¢des mesmo
estes fazendo parte da estrutura dindmica dos cromossomos. Entretanto, sabe-se que
através dos anos essas repeti¢des reformulam o genoma rearranjando-o, criando assim
novos genes ou modificando os ja existentes e em comparacdo aos genomas
do Arabdopsis thaliana (11%), do verme C. elegans (7%) e do Drosophila (3%), o
genoma humano € o que possui mais sequéncias repetidas como ja citado mais acima e
que mais do que 40% das proteinas humanas compartilham semelhancas com as
proteinas de moscas e vermes;

O CEHG-CEL (2009) afirma também que os cientistas também obtiveram como
resultado que os genes estdo concentrados por drea, ao acaso, ao longo do genoma,
com vastas sequéncias sem cOdigo para proteinas entre eles;

Que O cromossomo 1 é o maior do genoma humano. Com este projeto foi levantado
que este cromossomo tem 3.168 e o cromossomo Y, o menor 344 e que algumas
sequéncias de genes muito especificas foram associadas a variadas doencas como

canceres, doengas musculares, surdez e cegueira;
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e E por dltimo, o CEHG-CEL (2009) relata que os cientistas conseguiram localizar no
genoma humano milhares de locais onde ha apenas a diferenca de uma base. Essa
informag@o pode ser revoluciondria, no que diz respeito ao encontro de sequéncias de
DNA associadas a doengas mais comuns como: diabetes, doencas cardiovasculares,
artrite e cancer.

Gracas ao Projeto Genoma Humano, a gendmica tornou-se mais evidente. A partir do
sequenciamento de DNA proposto pela gendmica, o genoma € extraido e entdio se visualiza a
interag@o entre os genes e também as suas fungdes. O PGH revolucionou a medicina e tornou
mais clara e possivel a descoberta de genes mutados (genes que sofreram alteracdes e ja
indiciam doencas, mesmo o paciente ndo apresentando sintoma algum). Gragas aos genomas
sequenciados, doengas podem ser visualizadas antes de sua manifestacio possibilitando assim
um tratamento mais eficaz, como também supor um possivel risco em descendentes. Apds
essas descobertas a medicina tem algado grandes voos.

No Brasil, segundo Kimura e Baia (2002, p. 336) o PGH no ano de 1007 através da
Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Sdo Paulo (FAPESP). A mesmalangoua ONSA
(Organization for Nucleotide Sequencing and Analysis — The Virtual Genomics Institute). A
ONSA utilizou como metodologia a criacio de redes de cooperacdo, a fim de que houvesse o
sequenciamento de DNA em larga escala. O suporte de bioinformadrtica foi fornecido pela
Unicamp. O primeiro projeto desenvolvido pela ONSA foi o sequenciamento completo da

bactéria Xyllela fastidiosa.

3.2.1 GENOMA HUMANO DO CANCER

Como citado acima, por meio da obtengdo do genoma e anédlises de genes é possivel
detectar a existéncia de genes que sofreram alguma mutagdo. Seja esta por pré-disposicao
genética e/ou por influéncia do meio ambiente através de exposicao a alguma substincia, uma
doenca grave pode ser vista antes mesmo de sua manifestagao.

Pode-se afirmar com base nos autores supracitados que Genoma sdo todas
informagdes hereditdrias de um organismo resumidas em forma de cddigo genético. Essas
informagdes estdo codificadas no DNA por meio dos genes e neles estdo todas as informagdes
necessdrias para produgdo de proteinas que sdo os agentes efetivos do genoma. (DIAS NETO,

2001, p. 33; CEHG-CEL, 2009)
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O Projeto Genoma Humano possibilitou o fomento de estudos de varias doencas e
levantou a hipdtese de que as sequéncias do DNA também poderiam ser titeis para o estudo
dos genomas do céncer. O que favoreceu a criacdo do Projeto Genoma Humano do Cancer.

Segundo Futreal, Stratton e Campbel (2009, p. 723), o ICGC (Consércio Internacional
do Genoma Humano do céncer) foi lancado com o objetivo de catalogar todas as muta¢des no
genoma humano relacionadas a doenga. A principio, os pesquisadores tinham a missdo de
sequenciar o genoma de 25 mil pessoas portadoras de um dos 50 tipos de cancer considerados
mais graves. Ao contrdrio do Projeto Genoma Humano, que sequenciava apenas um genoma
de um individuo, o ICGC tinha como base de sua pesquisa sequenciar duas células de um
mesmo paciente, sendo uma sauddvel e a outra cancerosa. Portanto, o sequenciamento de dois
genomas. A importancia desta mudanca seria justamente a comparagao entre os dois genomas
e ver precisamente onde se encontrava e qual era o tipo da mutagéo.

Miklos (2005, p. 535) afirma que sequenciar os genomas do cincer mantém viva a
promessa da cura. Em 2005 este projeto ja tinha o apoio de indmeros cientistas que o
apontavam como a futura cura do cédncer. Com grandiosa escala, o ICGC tinha por objetivo
principal registrar todas as mutacdes sométicas de tumores primadrios, a fim de utilizar drogas
sintéticas para curar a maioria dos cinceres. A mutacdo somatica é um tipo de mutacio que se
adquire com o tempo e por vdrias vezes, diferentemente das mutagdes germinativas que sio
hereditarias. Conforme Futreal, Stratton e Campbell (2009), as mutagdes somadticas estdo
presentes nas células cancerosas como uma espécie de registro arqueolégico cumulativo de
todos os processos mutacionais que a célula experimentou ao longo do tempo. Este tipo de
mutagdo se divide em dois subtipos: Driver e Passageiro.

A mutagdo Driver conforme Futreal, Stratton e Campbell (2009) € aquela que confere
uma vantagem de crescimento sobre as células cancerosas. Além disso, este tipo de mutacdo
pode possuir uma subclasse resistente a terapia contra a doenga. Ja a mutagdo Passageiro ndo
confere vantagem de crescimento, portanto ndo contribui para o surgimento de um céncer,
embora também sejam encontradas nos genomas do cancer.

Entretanto, de acordo com Miklos (2005), o projeto tinha um objetivo ainda deficiente.
O ICGC possuia larga escala, custaria 12.000 milhdes de délares e tinha como foco registrar
apenas as mutagdes somadticas de tumores primdrios. Os cientistas entdo faziam as suas
apostas na suposi¢do de que as drogas elaboradas com base nesses tumores seriam exatamente
direcionadas para o gene alterado. N@o que este feito ndo fosse importante,

mas Miklos salienta que seriam altos os gastos para resolver apenas problemas de tumores
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que poderiam ser tratados com cirurgia e radioterapia local, quando o cerne da questdo
deveria ser a metdstase e o seu funcionamento.

Outro ponto importante que Miklos (2005, p. 536) cita e estaria relacionado as
estratégias terapéuticas produzidas para combater o tumor primdrio, € que elas ndo seriam
capazes de combater as células que deixaram este tumor por j4 estarem entrando em processos
metastaticos. Processo este que ocasiona a morte do paciente e deveria ser o centro da
pesquisa.

Miklos (2005, p. 535) ¢ bem critico quanto a este projeto e sugere um melhor
investimento apontando para importancia de estudar as células cancerigenas metastaticas que
se tornam resistentes a drogas.

Em 2009, ou seja, quatro anos depois, ndo se v€ nenhuma mudanca no ICGC
quando Futreal, Stratton e Campbell (2009) mostram que a meta central do projeto passou a
ser: identificar genes com a mutacdo driver e tomando para si o desafio de diferenciar a
mutacgdo driver da mutacdo passageiro. Desta forma, nota-se ainda a falta de foco no processo
da metéstase, fase mais critica do céncer. Criticado por Miklos (2005), os estudos deveriam
partir das células que partem do tumor primario para iniciar a metdstase e combaté-la a partir
de drogas criadas especificamente para estes tipos de células, uma vez que podem vir a se
tonar resistentes a tratamentos.

Comparando o posicionamento destes autores € perceptivel que em 2009 ja se contava
com tecnologias mais superiores ao contrario do ano de 2005 e ji prometiam uma nova era no
sequenciamento de genomas do cincer. Com uma expectativa de 20.000 novos genomas a
serem sequenciados, seria elaborado um catidlogo completo de mutacdes somdticas dos
principais cinquenta tipos de cincer. Este catdlogo tem como objetivos trazer novos olhares
sobre os padrdes genéticos que sustentam o fenétipo da doenga, o progndstico, a resposta a
drogas e a resisténcia ao tratamento quimioterdpico. Elucidando assim, a principal
caracteristica da medicina gendmica que € ser preditiva promovendo diagnésticos e métodos

terapéuticos exclusivos.

3.2.2 GENOMA HUMANO DO CANCER NO BRASIL

Julgando ser mais que necessario avancar nos estudos e descobertas na drea da
genética, a rede ONSA lancou no Brasil, no ano de 1999, o projeto Genoma Humano do
Cancer. Em um cendrio bastante competitivo, de acordo com Kimura e Bahia (2002), a rede

ONSA tinha inicialmente como objetivo produzir meio milhdo de ESTs -
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(Expressed sequence tags) de tecido tumoral humano. O Projeto Genoma Humano do Céncer
no Brasil é uma parceria entre a Fapesp e o Ludwing Institute for Cancer Research onde cerca
de 29 laboratérios do Estado de Sdo Paulo trabalharam por dois anos no mapeamento genes.

O Projeto Genoma Humano do Céncer no Brasil é a segunda geracdo do Projeto
Genoma Humano no Brasil. As pesquisas estdo sob a responsabilidade do
Instituto Ludwing de Pesquisas sobre o cancer em Sdo Paulo. Segundo Neto (2001), este
projeto tem como coordenador Andrew Simpson que administra as seguintes coordenagdes:
de RNA, bibliotecas, bioinformatica, além de cinco centros de sequenciamento.Ao redor
destes centros ha ainda os laboratérios de sequenciamento que totalizam cerca de 250 pessoas
envolvidas com o projeto. No HCGP, o grupo decidiu comecar pelos tumores mais correntes
no Brasil que sdo: tumores de cabecga, pescoco, mama e estdbmago e também os mais raros:
Tumores renais do tipo Wilm’s, Leimiosarcoma, testiculo, PNET (tumor neuroectodérmico
primitivo), tumores do sistema nervoso central (gliomas e menigiomas), tumores de colo de
utero e leucemias (NETO, 2001, p. 34).

Para analisar os tecidos tumorais humanos a rede ONSA utilizou como metodologia o
ORESTES (open reading frame expressed sequence tags) que tinha como fungdo identificar
genes expressos na caracterizagdo de ESTs. Esta metodologia "privilegia a por¢do central dos
genes, pelo uso de oligonucleotideos (primers) arbitrarios, ndo degenerados, em condi¢des de
baixa estringéncia, em reacdes de PCR antecedidas de uma reagdo de transcricdo reversa"
(KIMURA E BAHIA, 2002, p. 327).

Em uma entrevista concedida a Revista Ciéncia Hoje, Walter Gilbert afirma que o
método ORESTES examina o produto dos genes. Este produto € identificado por meio do
sequenciamento do cDNA (DNA complementar), obtido a partir do mRNA (RNA
mensageiro). De acordo com Bettoni (2003), as moléculas de cDNA sao extremamente teis,
uma vez que sdo sintetizadas a partir do mRNA. Este material é uma porcdo transcrita do
genoma, portanto possuem informacdo dos genes. "As moléculas de cDNA podem ser,
entdo, sequenciadas de duas formas: sequenciamento completo do inserto de clones
de cDNA e sequenciamento parcial das extremidades desses clones gerando as ESTs."
(BETTONI, 2003, p. 35)

O ORESTES segundo Neto (2011), obteve grande sucesso por ndo examinar somente
as pontas, mas também o centro dos genes. O método ORESTES "permite a obtencdo
preferencial de regides codificadoras do genoma humano, favorecendo uma normalizacio dos
genes obtidos (genes raros sdo sequenciados preferencialmente)" (NETO, 2001, p. 34). O que

também justifica o grande sucesso. Complementando esta linha de raciocinio, Kimura e Bahia
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(2002) certificam que o sucesso obtido pelo método ORESTES se deu também pelo alto
investimento financeiro em sequenciadores de tultima geracdo. Como visto, uma série de
fatores corroboraram para o sucesso deste método.

A meta inicial de mapeamento de acordo com Kimura e Bafa (2002 p. 327) era de
meio milhdo de ESTs. Os sequenciadores utilizados no Brasil foram os sequenciadores
automaticos multi-capilares, Mega Bace 1000% (AmershamBioSciences)  que  tinha
capacidade a cada trés horas. Devido a eficiéncia dessas mdquinas, a rede ONSA superou seu
objetivo e produziu mais de um milhdao de ESTs.

Segundo Kimura e Bahia (2002), todos os ESTs sequenciados foram avaliados pelo
Centro de Bioinformadtica. Este setor tinha como missdo verificar a qualidade técnica do
sequenciamento. Baseado no Programa computacional phredPhrap da Universidade
de Washington, ocentro de Bioinformdtica também conferia possiveis ocorréncias de
contaminagdo dos reads de ESTs com sequéncias de vetores plasmidiaise de bactérias
utilizadas no processo metodoldgico. Desta forma, somente as sequéncias devidamente
dentro dos padrdes qualidade foram armazenados no GenBank - National Center
for Biotechnology Information nos Estados Unidos.

E importante frisar que essas sequéncias sdo catalogadas, classificadas e depositadas
na biblioteca de genes para uma eficiente recuperacdo de informagdo. Isso s se tornou
possivel devido o uso da bioinformatica que € "[...] um campo de conhecimento que surgiu a
partir da aplicacdo da Ciéncia da Computacido no armazenamento, andlise e geracio de dados
bioldgicos" (CAMPOS, 2012, p. 3).

Segundo Campos (2012), a bioinformética surgiu em consequéncia da grande
explosdo informacional no campo da gendmica devido as continuas iniciativas e esfor¢os da
comunidade cientifica. Com uma gama gigantesca de informacdes bioldgicas foi necessario
entdo, pensar na criacdo e, por consequéncia, na manuten¢do de uma base de dados para o
armazenamento dessas informagdes.

Desta forma delimitam-se as funcdes da bioinformética que Conforme o CIB (2004)
sdo: organizar, armazenar e analisar uma grande quantidade de dados bioldgicos. A
bioinformética é uma ciéncia que une a biologia e a informética e sem ela jamais seria
possivel o mapeamento do genoma. Na proxima secdo serd abordado todo referencial tedrico
utilizado para o firmamento deste trabalho, sendo dividindo em dois momentos: No primeiro
momento apresenta a comunicagdo cientifica na genética humana e no segundo os principais

conceitos da comunicacdo cientifica em si e suas transformacdes ao longo do tempo.
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4 APORTE TEORICO

Esta secdo tem como foco tratar a comunicacdo cientifica na genética humana e
também os seus principais conceitos no que diz respeito ao estudo das estruturas de produgio

cientifica.

4.1 COMUNICACAO CIENTIFICA E OS ESTUDOS DE PRODUCAO DE
CONHECIMENTO NO CAMPO DA GENETICA

Os processos e caracteristicas da comunicacdo cientifica tem se modificado nos
ultimos anos. Do modo tradicional (periédico cientifico sujeito a aprovagdo) até o modo
cooperativo (redes), elos sdo construidos em prol da divulgacdo da ciéncia. Na 4rea da
Genética ndo € diferente. Como abordado mais acima, os estudos do sequenciamento dos
genomas do cancer foram e ainda sdo feitos em rede de cooperagdo.

De acordo com Crespo e Caregnato (2006) a drea das ciéncias bioldgicas,
principalmente nos ramos da biologia molecular e da biotecnologia, dreas intimamente ligadas
a genética, sdo caracterizadas como produtoras e consumidoras de conhecimento cientifico e
tecnoldgico de ponta. Tratando especificamente da Genética, o principal veiculo de
disseminagdo de informag@o nessa drea ainda é o periddico cientifico. Segundo Crespo e
Caregnato (2006) esta é uma caracteristica das ciéncias duras. Além disso, geralmente
publicam em grande nimero de autores remetendo a estrutura de equipes € como as outras
dreas do conhecimento, os seus periddicos estdo disponiveis no meio eletronico.

Segundo Carvalho (2014, p. 43) a producdo, a difusdo e a apropriacio do
conhecimento no dmbito da genética se modificaram. Em sua tese, Carvalho (2014, p. 43)
explica que esta mudancga ocorreu devido amplia¢do da ag¢@o universitdria quanto a pesquisa e
a sua unifo a agéncias e organizacdes de pesquisas e também de fomento de tecnologias. Este
modelo € oriundo da abordagem da Tripla Hélice, alianca desenvolvida por Leydesdorff e
Etzkowitz (1996, 1997, 1998, 2000) que se trata de uma metifora empregada pela
universidade, industria e também pelo governo. No Brasil, o modelo tem sido desenvolvido
pelo Triple HelixResearchGroupBrazil (THERG) vinculado ao Triple HelixAssociation
(THA) com apoio da FAPER]J e do CNPg/MCTL

Carvalho (2014) afirma que através da Tripla Hélice o mundo estd conhecendo um
novo modelo de produgéo cientifica. Esse novo modelo denominado modo 2, em sequéncia ao

modo, é um novo molde que incentivou aos pesquisadores suecos a reunir experiéncias de
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outros paises em busca de novas dindmicas informacionais. O que diferencia estes dois modos
de producio cientifica é a sua estrutura social e foi elaborado por Michael Gibbons, Camille
Limoges, HelgaNowotny, Peter Scott ¢ Martin Trow, e do brasileiro Simon Schwartzmane,
publicado no ano de 1994.

As diferencas entre os dois modos sdo bastante expressivas quanto a sua estrutura.
Conforme Carvalho (2014), o modo 1 refere-se a comunicagéo cientifica tradicional, fixada a
tradicdo dos processos de publicacdo e o modo 2 interdisciplinar e cooperativo. O modo [ é
fechado a participacdo da sociedade como um todo e o modo 2 a sociedade tem sua
participacdo no uso e na aplica¢do das inovacdes cientificas. Outra caracteristica pontual do
modo 2 € o maior nimero de atores e, por conseguinte, um maior nimero de trabalhos
colaborativos que produzem conhecimento.

Pode-se dizer que as redes de conhecimento sdo um exemplo da producgio cientifica do
modo 2, pois estdo ligadas a colaborag@o entre os atores. Carvalho (2014, p. 45-46) pontua as
caracteristicas desse modelo, sendo elas: vinculos construidos através da tecnologia,
flexibilidade, interdisciplinaridade, reflexivas, variados tipos de atores (autores, institui¢des,
entre outros) e alto grau de comunicacdo. O campo da genética humana também se apropria
desse novo formato de comunicagdo cientifica. Abaixo segue uma imagem explicativa de

acordo com as caracteristicas da genética humana de acordo com Carvalho (2014).

Figura 1: Caracteristicas da Comunicacio Cientifica na Genética
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Fonte: elaboracdo da autora (2015)
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Como visto na figura acima, o campo da genética humana também se fundamentaliza
nesse novo formato de comunica¢do, o modo 2. Como caracteristicas, a comunicagio
cientifica na genética humana tem adotado um cariter mais dindmico através da cooperacio
informacional favorecendo o uso das redes de conhecimento. As produgdes cientificas sdo
produzidas de maneira flexivel devido aos vinculos criados pela tecnologia, como a auséncia
geogréfica, a interdisciplinaridade e a comunicacio dindmica. As relagdes entre os atores sao
construidas em prol dos interesses dos préprios atores e diretamente assumem um perfil
informal de comunicagdo cientifica.

De acordo com Carvalho (2014), o campo da genética se constituiu através da
empiria, do debate, e das dreas diversificadas. Carvalho (2014) ainda afirma que a genética é
considerada uma ciéncia interdisciplinar, pois é marcada por uma pluralidade de bases
conceituais como a propria Biologia, a fisica, a quimica e a antropologia. Por ser considerada
interdisciplinar, a genética humana estd sendo discutida e disseminada em redes por meio de
elos oriundos de interesses de pesquisas, sempre pautando a colabora¢do ndo importando a
area do conhecimento.

Assim, € justamente a partir dos interesses em comum dos pesquisadores, do processo
informacional e também de suas caracteristicas e fungdes que as redes sociais de
conhecimento abarcam tantas dreas. Isto tem favorecido a criagdo de redes de pesquisa na
genética, a promog¢ao de conhecimento e, por fim a discussdo e a disseminagdo das novidades
cientificas.

Além de tratar a comunicagdo cientifica no dmbito da genética humana, esta se¢io
também aborda a importancia da comunicacdo através de seus principais conceitos. E
relevante enfatizar que este tema nfo € sé de interesse da comunidade cientifica, mas também
¢é de grande relevancia para a sociedade. Para tanto € necessario antes entender o percurso da
comunicagdo cientifica percorrendo pela sua histéria e confirmando a sua valiosa
importancia. Também € necessdrio entender a sua relagdo e contribuicdo com a ciéncia e
evolucdo de pensamento da sociedade chegando até a disseminag@o das pesquisas na drea da
genOmica. Assim, cabe fazer duas perguntas: Pode a ciéncia influenciar a sociedade? E Pode a
sociedade influenciar a ci€éncia? As respostas aparecerdo no decorrer desta secao.

Cientistas ou menos instruidos, a sociedade € formada por pessoas de variados niveis
de informacdo e a ciéncia € responsavel pela evolucdo humana e pela modificacdo de
identidade dos individuos de uma sociedade, segundo as verdades instituidas por ela de
acordo com cada descoberta e época. Contudo, a relagdo entre ciéncia e sociedade ndo possui

apenas uma via e sim duas. De acordo com Targino (2000), a relagdo existente entre a
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sociedade e a ciéncia é dinimica e interativa, uma vez que a ciéncia determina mutagdes na
sociedade e ao mesmo tempo a sociedade transfere a ci€ncia impactos que a reorientam a
buscar novos caminhos. Através desses novos caminhos a ciéncia responde a novas demandas
e assume novas prioridades quebrando paradigmas.

Essa via de mao dupla é decorrente das caracteristicas intrinsecas a ciéncia que sdo: a
confiabilidade e o uso de uma metodologia cientifica. A confiabilidade "¢ [...] uma das
caracteristicas mais importantes da ciéncia, pois a distingue do conhecimento popular, nido
cientifico" (MUELLER, 2000, p. 21) e a metodologia cientifica é o conhecimento a partir dos
resultados obtidos pelos métodos cientificos empregados na pesquisa que sdo disseminados e
submetidos aos pares para avaliagdo (MUELLER, 2000). Assim, o uso da metodologia
cientifica confere a geracdo de conhecimento.

Segundo Mueller (2000), a larga disseminacdo dos resultados de uma pesquisa ao
julgamento da comunidade cientifica e, por conseguinte sua aprovacdo viabiliza a
confianga nos resultados. Para tanto,todo o trabalho intelectual dos pesquisadores
necessitam de um sistema de comunicagdo entrelacado, que compreende os canais formais e
informais onde os cientistas comunicam os seus resultados chegando até pelo menos a uma
publicacgdo formal.

De acordo com Targino (2000), toda pesquisa envolve diferentes atividades de
comunicagdo. Essa producdo € -caracterizada por diferentes tipos de atividades de
comunicagdo entre os pesquisadores. De acordo com suas caracteristicas podem ser divididas
em comunicacdo formal ou informal e o conjunto dessas publicacdes chama-se literatura
cientifica.

A comunicagdo formal se d4 pelos canais formais de publicacdo e segundo Targino
(2000), este canal de comunicagdo € constituido por livros, periddicos, obras de referéncia,
relatdrios técnicos, revisdes de literatura, bibliografias de bibliografias, etc.. Além disso, tem
como fung¢do "[...] persuadir e convencer a comunidade cientifica e a sociedade como um todo
de que os resultados entdo divulgados devem ser aceitos como conhecimento vdlido e
consolidado" (TARGINO, 2000, p. 19).J4 a comunicacdo informal “[...] consiste na
utilizacdo de canais informais, em que a transferéncia da informagdo ocorre através de
contatos interpessoais e de quaisquer recursos destituidos de formalismo [...]" (TARGINO,
2000, p. 20). Deste tipo de comunicacdo podem ser tiradas como exemplo as reunides
cientificas, participacdo de associa¢des profissionais e os colégios invisiveis que de acordo
com Dias (201?) € constituido por profissionais atuantes em uma mesma drea de pesquisa.

Estdo espalhados pelo mundo e possuem vinculos informais e raramente sdo percebidos por
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quem esta fora do grupo. Este grupo constrdi seus elos a partir de congressos, conferéncias,
correio eletrdnico e viagens de estudos e também sdo denominados como rede de
conhecimento. Sua caracteristica principal é a transmissdo oral e para uma melhor
exemplificacdo, seguem abaixo as principais caracteristicas dos dois tipos de canais de

comunicacdo em forma de tabela.

Tabela 1: Canais Formais e Informais

DISTINCOES BASICAS ENTRE 05 CANAIS FORMAIS E INFORMAIS DE COMUNICACAQ

CANAIS FORAMATS CANALIS INFORMAIS
Pablico ialmente Piblico restrito
Imqmpﬂirnl Informecio ndo armazenads ¢ ndo recopesivel
[ ;3o relativansente astiga Informach
Direcdo do fluxo selecionsda pelo nsudnio Dreciio do fluxo selecicnada pelo produtor
|Redundincia moderada Bedundincia, as vezres, signdficatsva
Araliacio prévia Sem avaliscio prévia
Feedback urisério para o agtor Faedback significativo para o autor

Fonte: TARGINO, M. (2000) adaptado de Meadows (1974, p. 93).

O conjunto destas atividades e caracteristicas citadas acima caracteriza e constitui o
sistema de comunicac@o cientifica de uma determinada ciéncia. Desde entre pares até a
sociedade. "A comunicagdo cientifica pode ser definida como um veiculo de transmissido do
conhecimento cientifico" (MARTINELLI; TEIXEIRA, 2014, p.92) e, portanto indispensavel
para a atividade cientifica e para ciéncia. Alicercando este raciocinio, Weitzel (2006)
contribui afirmando que "a comunicagao cientifica pode ser entendida como um processo que
envolve a construcio, a comunicag@o e o uso do conhecimento cientifico para promover sua
evolucao" (WEITZEL, 2006, p. 83 apud MARTINELLI; TEIXEIRA, 2014, p. 92). Portanto,
a comunicagdo cientifica € a unido de esforcos individuais de pesquisadores que resulta a
divulgagdo da ciéncia.

Intimamente conectada a informag&o e a comunicagio, no que tange a disponibilizagdo
de informacdo entre pares, a comunicagéo cientifica para Targino (2000 apud MARTINELLI,
TEIXEIRA, 2014) ndo pode ser delimitada como uma simples troca de informacdes,
pois "integra elementos que vado desde a figura do pesquisador, do cientista e do académico,
ao fluxo de ideias, teorias, métodos, literatura cientifica e instrumentos que permitem a
operacionalizacdo das investigacdes" (TARGINO, 2003 apud MARTINELLI; TEIXEIRA,
2014).

A comunicagdo cientifica estd associada a producdo, a disseminacdo e ao uso da

informagdo desde a génese da pesquisa até a aceitagdo por parte dos pares Garvey (1979 apud
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DIAS, 201?). O seu sistema segundo Mueller (2000) € estruturado a partir desta troca
continua e paralela de informagdes entre os pares. Esta troca de informagdes deve ser continua
e emitida para os seus sucessores, a fim de que haja sempre novas descobertas. Visivelmente
complexo este sistema € formado pelos seguintes elementos: atores, processos e canais
ligados uns com os outros.

Basicamente, segundo Mueller (2006), o sistema da comunicacéo tradicional obedece
a um modelo de publicagdo impressa e aos seus preparativos para se colocar a julgamento.
Segundo Castro (2006), o modelo tradicional de comunicacdo cientifica estd voltado para o
impresso e as etapas deste processo somam-se em cinco: redacdo, revisdo, publicacgdo,
indexacdo e disseminagio e seus resultados sdo publicados em meio impresso.

De acordo com Castro (2006), a primeira etapa da comunicagdo cientifica é
constituida pela redagcdo dos trabalhos que sdo a reflexdo tedrica das pesquisas realizadas.
Ap6s a redagdo, os trabalhos sdo submetidos a uma editora ou revista cientifica de sua drea
para publicacdo. Na proxima etapa, conhecida como revisdo dos pares, outros membros da
comunidade cientifica s@o os responsdveis por validar os trabalhos submetidos a publicagdo.
Um processo demasiadamente lento € feito em modos tradicionais onde os manuscritos
digitados em papel sdo enviados por correio. Esses trabalhos ainda podem retornar ao autor
quantas vezes necessario for para que possa ser aprovado e também adequados a linguagem
cientifica e aos padrdes de publicacdo. Apds a aprovagdo os trabalhos sdo publicados e
finalmente disseminados para os usudrios. Frisa-se que este processo pode levar meses ou até
anos para chegar a fase de publicagéo.

Como caracteristicas, a CC de acordo com Castro (2006) possui a linearidade,
sequencialidade de processos, formalidade e coordenacdo de editores (processo para
dissemina¢do do conhecimento), além da legitimacédo e legitimidade. Para Mueller (2006) na
comunicagdo cientifica a legitimacdo € a exigéncia de um consenso entre os pares € acontece
quando a comunidade cientifica verifica e valida um determinado conhecimento cientifico. Ja
a legitimidade € a crenca existente em autoridades e instituicdes que impulsiona os individuos
a aceitarem suas decisdes. As autoridades e institui¢des referidas aqui sdo os pares e as
instituicdes de pesquisa fomentadoras de conhecimento.

Decorrente as suas caracteristicas, Roosendaal e¢ Geurts 1997 (apud ODDONE,
MEIRELLES 2006) delimitam as seguintes funcdes para a comunicacio cientifica: Registro
(Propriedade Intelectual), arquivamento (preservacao), circulacio (acessibilidade) e avaliacdo
(certificacdo de pesquisa) e em correspondéncia a estas quatro funcdes, temos

respectivamente, as quatro forcas da comunicagdo cientifica que atuam no mercado. Séo elas:
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acessibilidade, aplicabilidade, atores e contetido. Roosendaal e Geurts 1997 (apud ODDONE,
MEIRELLES 2006).

Considerando as relacdes entre as fungdes apresentadas e as for¢as do mercado, surge
entdo o produto da comunicacdo cientifica: o periddico cientifico, que veio se tornar "o
principal marco da consolidagcdo da estrutura da comunicagdo cientifica, pois surgiu dessa
necessidade genuina dos pesquisadores de trocar experiéncias” (WEITZEL, 2006 apud
MARTINELLI; TEIXEIRA, 2014, p. 93).

E relevante lembrar que mesmo diante dos constantes avancos no ramo da tecnologia
da informacdo é possivel afirmar que as fungdes propostas por Roosendaal e Gertau em 1997
para a comunicacdo cientifica também se adaptam ao meio eletronico de hoje, ndo havendo a
anulacdo das fungdes, mas sim uma evolugéo.

Com a popularizagdo da internet nas tltimas décadas, ocorreram altera¢des no sistema
do fluxo da comunicag@o cientifica e também na maneira de se fazer ciéncia. Antes linear, a
comunicagdo cientifica perde sua linearidade, e por consequéncia sua sequencialidade, uma
vez que todos os interessados nas pesquisas ja participam desde a génese do conhecimento até
a aplicacdo dos resultados. Segundo Castro (2006), a linearidade e a sequencialidade sdo
substituidas pela agilidade e pela interacdo entre pares, institui¢cdes de variados fins via
internet, tornando o processo bem mais dindmico. Além disso, o periddico cientifico antes
vinculado somente em meio impresso ganha finalmente espaco no meio eletronico.

Devido ao ambito digital, este fluxo dindmico funciona independentemente da
distdncia, sendo acessivel a vdrios atores de forma simultinea, permitindo "[...] a
convergéncia entre autores, revisores e editores (produtores da informagdo), bibliotecas e
centros de informacgdo (intermedidrios) e usudrios (leitores e pesquisadores) e estimula o
compartilhamento de ideias e experiéncias" (CASTRO, 2006, p. 60).

Com a democratizagdo da internet, o conhecimento cientifico antes licenciado apenas
a pesquisadores &, portanto agora direito de todos. De acordo com Castro (2006), paises em
desenvolvimento foram e ainda serdo os maiores beneficiados com as novas possibilidades de
alcance a publicagdo cientifica eletronica, pois nela sdo disseminadas as novas técnicas e
metodologias utilizadas em outros paises ja desenvolvidos. O que viabiliza o acesso e a
adocdo dessas técnicas também nos paises que estio se desenvolvendo.

Atualmente temos o Brasil como exemplo de pais em desenvolvimento que se
adequou aos novos tipos de pesquisa,e, por conseguinte, a uma evoluida estrutura de

comunicagdo cientifica nas mais diversificadas dreas como na pesquisa do genoma do céncer
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apresentado no capitulo anterior, onde hd a cooperagdo de vdrios cientistas e institui¢des para
pesquisas e depois para disseminacgdo dos resultados em prol do avango da ciéncia.

Mesmo submetidos as mais variadas inovacdes tecnoldgicas, os padroes da
comunicagdo cientifica ndo perderam suas principais caracteristicas, que de acordo com
Mueller (2000) sdo: a qualidade de informacéo, a confiabilidade e a legitimidade. Segundo
Dias (201?), a partir dos colégios invisiveis (redes de conhecimento), pesquisadores
concentram seus esforcos no compartilhamento informacional a fim de produzir
conhecimento de qualidade. Através dos elos formados pelos atores surgem entdo as
inovacdes que sdo posteriormente divulgadas no padrdo formal de comunicagdo cientifica,
como o periddico cientifico. Para Tomaél (2005) este diferente formato de comunicacdo
cientifica ndo altera os padrdes da comunicacio cientifica, uma vez que através das redes de
conhecimento informagdes sdo construidas, modificadas e ampliadas. Esta sem ddvida € uma
das principais caracteristicas da ciéncia contemporanea.

Assim, fecha-se esta secdo com a apreensdo que a comunicagdo cientifica ndo se
conserva, muito menos retrocede. Ao contrario, evolui continuamente sua estrutura em prol da
disseminagdo da informagdo priorizando o trabalho dindmico. Propondo entdo, a pesquisa em
redes, onde os atores epistémicos de acordo com Carvalho (2014) expressam interesses e
beneficios, além de normas de condutas em grupos e ligacdes entre diferentes instituicdes e

pontos de vista bem diversificados influenciados por culturas, visdo politica e economia.

5 ANALISE DE REDES SOCIAIS

A informacio estd presente em todos os lugares desde os mais remotos tempos.
Essencial para qualquer sociedade, a informagdo compde as estruturas da educacgdo, da saide,
dos direitos dos cidaddos e da promog¢do da ci€ncia. Portanto influencia, desenvolve e
transforma constantemente o pensamento dos individuos.

De acordo com Tomaél (2005), sua importancia € indiscutivel, principalmente quando
se trata de redes sociais cujos predicados, aplicacdes e usos sdao conferidos pelo
comportamento dos atores e de suas relacdes na transferéncia de informacdes.

Tomadel (2005) afirma que a rede é um ambiente categorizado pela cooperacdo de diferentes
atores que interagem entre si, a fim de fortalecer o conjunto. Neste determinado conjunto os
interesses sdo partilhados por todos os componentes e esta é uma caracteristica crucial. E

afirmavel que em redes a individualidade ndo existe e as informacdes fluem naturalmente
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calcadas no principio da cooperacdo, condi¢do sine qua non de sua existéncia. Por isso, as
redes sdo consideradas sociais, pois sdo "[...] uma representacdo formal de atores e suas
relagcdes” (TOMAEL, 2005, p. 94).

Marteleto (2001) define redes sociais como um conjunto de participantes autdnomos
que unem suas ideias em torno de interesses em comum. Neste tipo de rede ndo hd hierarquia
e as relacdes informais sdo valorizadas. E um "sistema de nodos e elos; uma estrutura sem
fronteiras; uma comunidade ndo geogréfica; um sistema de apoio ou um sistema fisico que se
pareca com uma drvore” (MARTELETO, 2001, p. 72 apud TOMAEL, 2005, p. 93).

Portanto, nas redes sociais as informacdes sdo passadas de forma dinidmica e
constante. O seu compartilhamento promove a parceria e o crescimento de todos e sua
estrutura € composta da seguinte forma: nds, conexdes, posi¢do e fluxos. Os nds sdo os
individuos, as organizagdes ou as instituicdes. As conexdes sdo as relagdes entre os nds. A
posicdo € onde cada né se encontra e os fluxos demonstram as ligacdes entre os
n6s.DELGADO; SANTOS e CORTES, 2009)

Geralmente as redes sociais sdo analisadas mediante duas perspectivas.
Tomaél (2005apud MITCHELL, 1974) nos mostra as duas possibilidades e as explica da
seguinte forma: Na primeira, o comportamento do autor é analisado tendo como foco o padrdo
de suas ligacdes, no que diz respeito ao modo de interacdo e de motivagdo nas relagdes. Na
segunda, a andlise tem como foco averiguar a maneira que o ator controla e manipula suas
ligacdes para alcangar seus objetivos.

Tendo em vista a rdpida evolucdo das TICs, o grande nimero de documentos
disponibilizados na internet todos os dias e a ja macerada forma de se comunicar
cientificamente que chega a levar até um ano para um conhecimento ser publicado, houve
grande incentivo para a migracdo dos pesquisadores de variadas dreas, inclusive da genomica
para os novos formatos de comunicacdo. Através da internet regras antigas foram
modificadas, novos horizontes foram e sdo explorados e surgem novas parcerias e técnicas de
pesquisa. Desta forma alteram-se entfio, algumas facetas da comunicagdo cientifica, fazendo
com que uma nova ciéncia, a ciéncia das redes, seja vista, analisada e utilizada.

Para Matheus e Silva (2006 apud CRUZ, 2014) a ARS (Analise de Redes Sociais)
antevé métodos que permitem a andlise das relagdes das mensagens trocadas entre os
individuos, assim como a andlise das relagdes diretas entre os atores de uma rede, o que
permite o estudo detalhado dos usos e também dos usudrios da informacgdo, que é o centro

desta pesquisa.



38

A ARS é um método que analisa as interacdes entre os componentes de uma
determinada rede social e conforme Fidalgo!? (2013) estuda as estruturas sociais através da
medicdo de lacos dessas interagdes, sendo dividida em dois tipos: sociocéntricas e
egocéntricas. A rede sociocéntrica "estd focada nos aspectos estruturais da interacdo dos
atores" (CARVALHO, 2014, p. 117), enquanto as redes egocéntricas "sdo apropriadas para
obter uma configuracdo geral de uma estrutura a partir de um pequeno ndmero de
informantes” (BOTH, 1971, p. 67 apud CARVALHO, 2014, p. 117).

Carvalho (2014) a partir da visdo de La Rua (2009) para explicar que embora os dois
tipos de redes sejam construidas de formas diferentes, ambos os tipos compartilham
orientacdes tedricas semelhantes quanto a interacdo dos atores e das oportunidades que as
redes sociais conferem. Ao contririo das redes sociocéntricas, as redes egocéntricas focam
somente no nd individual que também é chamado de ego e € o cerne desta andlise. Para
Carvalho (2014) ego ¢ o individuo cujo capital social € medido em um relacionamento dentro
da rede.

De acordo com Delgado, Santos e Cortes (2009) as redes egocéntricas tem o seu ego
como nd mais central da rede e, portanto as andlises e os estudos partem dele. O ego pode ser
representado pelo agente, organizagdo ou institui¢do que exerce o dominio de maior grau nas
relacdes, pois centralizam as interacdes, a comunicacdo, o controle e a coordenagdo dos
alteres na rede.

Ja os alteres sdao "[...] as pessoas que o ego estd diretamente conectado”
(CARVALHO, 2014, p. 118). Referindo-se assim aos os outros nés na rede que se encontram
em volta do n6 central.

Tomaél (2005) define ego a partir de Lee afirmando que este termo é representado
pelo individuo central que junto aos seus companheiros (alteres) formam uma rede
egocéntrica. J4 o alter € quem complementa o ego em uma rede. Citando Granovetter, Tomaél
(2005) conceitua alter como a fonte de informacdo do ego a partir da linha de raciocinio que,
quanto mais bem relacionados forem os alteres, mais informado serd o ego em uma
determinada rede.

O Capital Social é a capacidade de mobilizar energia social na rede, é uma
caracteristica comum nos dois tipos de ARS e "representa os atores com mais lagos sociais e

com maior sucesso e menor rotatividade organizacional" (CARVALHO, 2014, p. 68).

3Disponivel em: <http://apemerg.blogspot.com.br/2013/01/reportagem-cientifica-analise-de-redes.html> Acesso
em 24 abr. 2015.
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A centralidade de grau € uma ferramenta utilizada para identificacio dos noés
principais em uma rede. Com base em diversos trabalhos, Tomaél (2005) define a
centralidade de grau como a "posi¢do de um ator em relacdo as trocas e as comunicagdes na
rede, considerando-se a quantidade de ligagdes que se colocam entre eles" (TOMAEL, 2005,
p. 154). Seguindo esta mesma linha de raciocinio, Carvalho (2014) define a centralidade de
grau como a responsavel por informar o quanto de energia social é mobilizada por um ator
pelo caminho percorrido entre um né e outro.

Conforme os atores supracitados, o foco da ARS s@o os atores e as suas relacdes
partindo sempre da andlise dos relacionamentos para depois estudar os atores
independentemente de suas peculiaridades. (Tomaél, 2005; Marteleto, 2001; Cruz, 2014).
Além disso, a ARS também visa entender as mudangas que costumam ocorrer entre os atores
de uma rede. De acordo com Marteleto (2001), sua fung¢do € facilitar a observacdo e a andlise
do fluxo da informacdo por meio das interacdes na rede, a fim de entender como as aliancas
acontecem e também de mapear quais os relacionamentos que promovem conhecimento,
permitindo a ampliacdo da cooperacdo e conforme Tomaél (2005), na Andlise de Redes
Sociais os grupos sobrevivem do empirismo. Suas divisdes/grupos podem ser vistas a partir
das relacdes entre os componentes e, portanto compde as estruturas da rede.

Os principais grupos de uma rede séo:

e Diade: interacio entre dois atores;

¢ C(Cliques: determinado grupo de atores que possuem relacdes mais proximas entre si do
que com outros atores que ndo fazem parte do grupo;

e (Circulo social: grupo cujo ator estd inserido;

¢ Cluster: Conjunto de relacdes similares.

Atualmente, a andlise de redes ¢ uma das mais promissoras correntes na pesquisa
socioldgica, pois interessa a pesquisadores das mais variadas esferas do conhecimento. A
ARS proporcionou diversas metodologias de andlise cujo foco € a relagdo entre individuos
sob uma estrutura de rede. Em consequéncia as suas contribui¢des pode ser aplicada em
diferentes situacdes e dreas (DELGADO; SANTOS; CORTES, 2009).

A escolha da ARS como metodologia para este trabalho foi feita a partir do
embasamento nos seus conceitos, em suas caracteristicas e também em sua
multidisciplinaridade para andlise de resultados em redes. Na proxima secdo serd apresentada
a sua aplicabilidade como metodologia, a fim de interpretar as relagdes entre os nds visando

estudar as estruturas da comunicacéo cientifica da rede elaborada.
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6 METODOLOGIA

Nesta secdo serd apresentada a metodologia utilizada para a construgdo deste trabalho,
assim como o processo de sua composi¢do. A metodologia estrutura-se do seguinte modo: (1)
alicerce na tese de Carvalho (2014), (2) utilizagdo da Web of Science na busca da producio
cientifica do n6 central, (3) a criagdo da rede a partir do CiteSpace e (4) o emprego da ARS

como instrumento de analise das estruturas cientificas.

6.1 REDES SOCIAIS COMO METODO DE ANALISE INFORMACIONAL NOS
ESTUDOS DAS ESTRUTURAS DA COMUNICACAO CIENTIFICA

Para a construcdo deste trabalho foi utilizada a tese de Carvalho (2014) como alicerce.
Carvalho (2014, p. 104) aborda de forma pioneira em sua tese o uso da metodologia de ARS
do tipo "rede egocéntrica” na andlise das estruturas de comunicagdo cientifica em redes,
tendo como foco estudar os elos construidos em um determinado grupo de pesquisadores da
area da Genética Humana.

Carvalho (2014) em sua tese indica critérios para a identificacdo de geneticistas com
um bom desempenho, prestigio e status cientifico. E de suma importincia salientar a
relevancia da tese de Carvalho, fixando-a como modelo no uso das redes egocéntricas para o
estudo das estruturas da comunicagfo cientifica em uma rede. Para tanto, o presente trabalho
emprega a mesma metodologia no campo cientifico da gendmica do cancer, onde o n6 central
é representado pela professora e pesquisadora Anamaria Aranha Camargo.

Para Recuero!* (2013) a ARS é um método tedrico-empirico que analisam dados
focando a compreensdo da estrutura de uma determinada rede e objetiva-se em investigar
como ocorrem as inter-relagdes entre os dados do grupo que a constitui. Dessa forma, a ARS
visa olhar os dados de um determinado grupo de ndés e também suas conexdes, a fim de
analisar as relacdes, entendendo os tipos de perfis e o porqué das parcerias. A rede
egocéntrica pode ser considerada como uma especificacio da ARS e tem como objetivo
entender as relagdes a partir um determinado nd, como j4 citado mais acima.

Assim, a metodologia deste trabalho segue o modelo proposto por Carvalho (2014) e

se divide em algumas etapas, sendo dispostas a seguir nas subsecoes.

“Disponivel em: <http://www.raquelrecuero.com/arquivos/2013/07/usando-ars-para-midia-social-i.html >
Acesso em: 13 maio 2015.



41

6.2 A ESCOLHA POR ANAMARIA ARANHA CAMARGO: n6 central da rede

A primeira fase do processo metodoldgico deste trabalho foi o alicerce na tese de
Carvalho (2014). Esta pesquisa foi elaborada com foco na abordagem egocéntrica na
gendmica do cancer e para tanto, foi necessdrio a escolha de um(a) pesquisador(a) que
pudesse ocupar a fungdo de nd central que € o cerne de uma rede de ego. Dessa forma, nesta
secdo serd apresentada a professora e pesquisadora escolhida como né central e também os
procedimentos que foram tomados para sua escolha.

De acordo com Bourdieu (2004), todos os atores que participam de uma rede estdo
enquadrados em um determinado campo cientifico e este € um espaco autobnomo de producido
da ciéncia que mesmo possuindo autonomia presta contas a sociedade e aos campos juridicos
e econdmicos. No campo cientifico, tudo que ocorre é decorrente das relagdes entre os
agentes e € determinado pela distribui¢do do capital cientifico. A partir dessa visdo, entende-
se que o que norteia os pontos de vista, os locais de publicacdo, as teméticas escolhidas e
objetos de interesse é a estrutura das relacdes entre os atores. Tratando diretamente, é a
posicdo que cada ator ocupa que ird orientar as tomadas de decisao (BOURDIEU, 2004, p.
34).

E importante frisar que a posicio dos atores em uma rede é influenciada pelo capital
cientifico de cada um (Carvalho, 2014, p. 114) e nesse sentido, para Bourdieu (2004, p. 35), 0
capital cientifico em um campo confere a posicio de um agente em especifico e estd
fundamentado sobre os atos de conhecimento e reconhecimento, créditos, prémios, atos de
divulgagdo cientifica e indica¢do/reconhecimento por parte dos pares do mesmo campo e
caracterizado pelo volume de seu capital. Assim, quanto maior for o capital cientifico de um
agente, maior serd o seu status. E considerada uma autoridade cientifica e também
responsdvel pelo desenho da estrutura do campo cientifico em propor¢ao a seu peso e nunca
dos outros.

Anamaria Aranha Camargo foi escolhida a partir da indicacdo da orientadora deste
trabalho. Em sua tese, Carvalho (2014) fez um vasto levantamento de geneticistas na
Plataforma Lattes a partir das diretrizes do método Start Scientist que oferece critérios para
identificacdo de geneticistas com bom desempenho, prestigio e reputacdo cientifica. Em seu
trabalho foi escolhido como né central o pesquisador Sérgio Pena. Dentre tantos outros
geneticistas mapeados, Anamaria foi entdo eleita como né central por também possuir um

capital cientifico relevante na 4rea da genética humana.
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A professora e pesquisadora Anamaria concluiu o pés-doutorado no ano de 1999 no
Instituo Ludwing com Grande 4rea: Ciéncias Biolégicas / Area: Genética / Subérea: Genética
Humana e Médica. E diretora associada do Instituto Ludwing de pesquisa sobre o cincer e
também coordenadora do Centro de Oncologia Molecular do Hospital Sirio Libanés e para
justificar a sua escolha e aponta-la como autoridade cientifica na Genética Humana, seguem
os seus prémios segundo o site Escavador: Em 2000: Prémio Claudia - Mulheres do Ano 2000
e Mérito Cientifico e Tecnoldgico do Estado do Sao Paulo pelo Governo do Estado de Sao
Paulo; No ano de 2002 tornou-se membro, Associacdo Brasileira de Bioinformética e
Biologia Computacional - AB3C; Em 2004 o Prémio Moinho Santista Juventude - Genética,
Fundacio Bunge e também o prémio Membro, Sociedade Brasileira de Bioquimica e Biologia
Molecular-SBBq; Em 2007 os prémios: Jovem Cientista, Third World Academy of Science
TWAS, Membro, Third World Academy of Science TWAS e Membro da Diretoria
Académica, Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Sdo Paulo - FAPESP; em 2008
Membro Titular, Academia de Ciéncias do Estado de Sdo Paulo e por dltimo em 2009
Membro, Sociedade Brasileira de Genética - SBG.

Mediante a apresentagdo do resumo do curriculo Lattes de Anamaria, entende-se que a
pesquisadora atende a todas as caracteristicas necessdrias para representar uma autoridade
cientifica em uma rede de conhecimento, tendo como caracteristicas: atos de conhecimento e
reconhecimento, créditos, prémios, ampla divulgacdo cientifica, reconhecimento dos pares
Bourdieu (2004). Portanto, Anamaria na rede elaborada para este trabalho € o né central e
autoridade cientifica diante dos prémios conquistados e nota-se que a pesquisadora possui um
capital cientifico relevante na drea das ciéncias bioldgicas.

Apds a escolha do noé central, partiu-se entdo para a plataforma lattes, a fim de
verificar a forma em que ela recomenda ser citada e viu-se a preferéncia por
Camargo Anamaria A. A Plataforma Latfes representa a experiéncia do CNPq na integragdo
de bases de dados de Curriculos, de Grupos de pesquisa e de Instituicdes em um tdnico
Sistema de Informagdes. Esta plataforma ndo se resume apenas as agcdes gerenciais do CNPq,
mas também de outras agéncias que fomentam o apoio a pesquisa como, por exemplo:
instituicdes estaduais e federais, fundacdes estaduais de apoio a ciéncia e tecnologia e
institutos de pesquisa'. J4 o curriculo lattes comporta todas as informagdes sobre a produgio

cientifica dos pesquisadores e "se tornou um padrio nacional no registro da vida pregressa e

15> Disponivel em: <http:/lattes.cnpq.br/> Acesso em 06 jun. 2015
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atual dos estudantes e pesquisadores do pais, e é hoje adotado pela maioria das instituicdes de
fomento, universidades e institutos de pesquisa do Pais" (PLATAFORMA LATTES, 2015).
Logo em seguida, foi feita uma pesquisa na Web of Science para gerar e, por
conseguinte, recuperar os dados de sua producdo cientifica junto a outros atores. Para a
obtencdo desses dados foi necessario escolher a base da Web of Science e a op¢do autor, clicar
na opg¢do salvar em outros formatos optando pelo txt. e, por fim clicar em salvar. Esta coleta
foi realizada no dia 11 de maio de 2015 e recolheu 29 resultados (artigos) referentes ao espaco
de tempo entre 1996 e 2015. Com os dados salvos, a metodologia parte para o segundo

momento onde € utilizado o CiteSpace como ferramenta para a ARS.

6.3 INSTRUMENTO METODOLOGICO DE VISUALIZACAO DE REDES:
o CiteSpace

O CiteSpace é uma aplicacdo Java que se encontra disponivel na internet de forma
gratuita. Esta ferramenta visualiza e analisa as tendéncias e os padrdes da producgdo cientifica
de uma determinada rede em uma determinada 4rea do conhecimento. "O Citespace é um
software cienciométrico desenvolvido para gerar e analisar redes de referéncias de co-citacao,
baseado nos registros bibliograficos recuperados na Web of Science" (Chen 2006 apud Kim;
Chen, 2015). Entretanto, o CiteSpace ndo realiza somente andlises de co-citacdo, mas também
a de co-autoria, modo utilizado neste trabalho. Esses estudos estdo entre os métodos mais
utilizados em estudos quantitativos da ciéncia (CHEN, 2014).

Para Chen, Ibekwe-San-Juan e Hou (2011) o citespace ¢ uma ferramenta de andlise
de co-citagdo para interpretar a dinamicidade dos clusters de co-citacdo. Ou seja, auxilia
a visualizacdo da integracdo da rede. Segundo Chen (2014), este software foi projetado com
objetivo de responder perguntas sobre um determinado dominio do conhecimento que cobre
de maneira ampla um campo cientifico, normalmente representado por um conjunto de
registros bibliogréficos de publicagdes importantes.

Segundo Chen (2014) esta ferramenta foi projetada com o objetivo principal de obter
insights da rede a partir de perguntas sobre um dominio, a fim de interpretar cognitivamente
os dados, sendo considerada uma ferramenta também qualitativa e, portanto desafiadora, uma
vez que necessita da interpretacdo dos dados a partir da cogni¢do de um pesquisador que
obtém suas conclusdes de seu conhecimento prévio e também de suas experiéncias na area.

Sua fungdo principal de acordo com Chen (2014) € elaborar um conjunto de dados

adequados a responder perguntas sobre a dindmica de uma rede de um determinado dominio
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do conhecimento, a partir da andlise da produgéo cientifica deste dominio. Essas perguntas
sdo triviais para este estudo, pois norteiam a pesquisa. Segundo Chen (2014) sdo:

® Quais sdo as principais dreas da pesquisa com base no conjunto de dados de entrada

(dados retirados da base de dados da Web of Science ou Pubmed)?

¢ Como essas dreas estdo ligadas, ou seja, através de que artigos cientificos?

® Onde estdo as dreas mais ativas?

e O que € importante sobre cada 4rea?

® (Que/Onde estdo os papéis-chave para uma determinada drea?

e Existem transicdes criticas na histéria do desenvolvimento do campo? Onde estdo os

pontos de viragem?

O CiteSpace se fundamenta na visualizagdo e na andlise de redes. Por meio da rede
montada pelo software € possivel explorar o ambiente intelectual de um dominio e identificar
quais perguntas os pesquisadores (atores) estdo tentando responder, além de descobrir quais
métodos desenvolvem, aprimoram e utilizam para alcangar os objetivos (CHEN, 2014).

A fonte primaria do CiteSpace é a Web of Science ou a PubMed onde o conjunto de
dados deve incluir a referéncia citada, a fim de potencializar o CisteSpace. Além disso,
segundo Chen'® (2004), o CiteSpace possui variadas fungdes que facilitam a compreensdo e a
interpretacdo dos padrdes de rede e também padrdes histéricos. Identifica as dreas cujo
crescimento foi mais rdpido, encontra hotspots de citagdo na terra de publicagles, entre
outros.

Segundo Chen'” o CiteSpace suporta andlises estruturais € também temporais de uma
variedade de redes de derivados de publicacdes cientificas, incluindo redes de colaboragdo,
redes de co-autor de citacdo e redes documento de co-citacdo.Além da Web of Science, o
CiteSpace também possui compatibilidade com os dados da PubMed, arXic, ADS e NSF

Prémio Abstracts.
6.4 A CONSTRUCAO DOS DADOS NO CITESPACE
Esta secdo tem como foco demonstrar a constru¢do dos dados da rede de producio

cientifica de Anamaria Aranha Camargo, a partir dos dados obtidos no na base de dados da

Web of Science.Para criar a rede de ego e dar continuidade a constru¢do dos dados foi

16 Disponivel em: <http:/cluster.ischool.drexel.edu/~cchen/citespace> Acesso em: 13 maio 2015.
17 Disponivel em: <http://cluster.ischool.drexel.edu/~cchen/citespace> Acesso em: 13 maio 2015.
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necessario fazer o download da ferramenta CiteSpace mais o software Java 7, sem o qual o
CiteSpace nao funcionaria.Com o CiteSpace e o Java 7 devidamente instalados no
computador, inseriu-se entdo, o arquivo da producio cientifica de Anamaria em formato txt.
exportado diretamente da base de dados da Web of Science.

A segunda fase do procedimento metodoldgico foi realizada totalmente no CiteSpace e
atribuiu duas pequenas regras logo no inicio: A primeira estava relacionada a criacdo de uma
pasta contendo mais duas com os respectivos nomes: projeto e dados. J4 a segunda regra
estava relacionada a como nomear o arquivo exportado da Web of Science que seria colocado
na pasta "dados". Independente do nome atribuido para aquele arquivo era necessirio que
antes do nome estivesse a seguinte expressao "download_".

Posteriormente aos dois simples procedimentos, os dados foram exportados para o
CiteSpace obedecendo a ordem apresentada pelo proprio software. Na primeira janela
aparecem trés caixas, onde conferimos um nome para o projeto, na segunda onde inserimos o
projeto e a terceira onde inserimos o dado e salvamos. A seguir, aparece uma outra janela
onde ha duas opcdes de base de dados: Web of Science e PubMed. Neste trabalho optou-se
pela Web of Science. A direita delimita-se o espago de tempo dentro do pesquisado, assinala
as opcoes Author, Consine e Cluster ViewStatic para por ultimo clicar em GO e finalmente
clicar em visualizar criando entdo, a rede de cluster (Conjunto de relagdes similares).

Por ultimo, apds a rede criada, a metodologia da ARS foi empregada para a andlise das
estruturas da produg@o de conhecimento, visando responder todos os objetivos tragados a

partir da interpretacio das conexdes entre 0s nos.

7 OS RESULTADOS E A SUA DISCUSSAO

Nesta secdo serdao apresentados os resultados obtidos através do emprego da ARS
egocéntrica como metodologia de andlise e interpretacdo de relacdes da rede, assim como a
sua discussdo.

Com o arquivo da producdo cientifica de Anamaria recuperado na base de dados da
Web of Science e inserido no CiteSpace, foram mapeados 191 atores (pesquisadores) que
trabalharam cientificamente com ela. Sdo atores de diferentes nacionalidades e atuam em
diferentes instituicdes. Alguns sdo médicos, professores e outros somente pesquisadores,
mas todos com nivel de especializagcdo de doutorado e alguns com p6s-doutorado. Estes atores

(nos) ficam expostos e organizados sempre a esquerda da rede de acordo com o niimero de
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frequéncia, centralidade de grau, anode produgdoe referéncias citadas em ordem
decrescente. Esses dados também sdo calculados e organizados pelo CiteSpace.

O primeiro objetivo especifico desta pesquisa foi investigar a produgdo cientifica da
professora/pesquisadora Anamaria Aranha Camargo, sendo alcangado com sucesso. Esta
investigacdo foi realizada ja nas buscas da produgdo cientifica de Anamaria na Web of
Science. Todos os pesquisadores que produziram artigos cientificos com ela automaticamente
adentraram na rede e abaixo segue o primeiro grafo que mostra a produgdo cientifica do né

central junto aos 191 atores. Este € o grafo mais geral.

Figura 2: Rede de co-autoria da pesquisadora Anamaria Aranha Camargo

°

GnamariaoA. Camargo

Fonte:dados da andlise da Base de Dados da Web of Science ilustrado pelo CiteSpace

Nesta imagem é possivel visualizar a medi¢do de produtividade de Anamaria A.
Camargo, autoridade cientifica e né central da rede junto aos outros autores. As cores
dispostas no grafo representam os anos das respectivas producdes (artigos). Os tons de verde
representam os anos de 2003 a 2010. O tom amarelo representa o ano de 2011. Os tons de
laranja representam os anos de 2012, 2013 e os tons de vermelho representam os anos de 2014
e 2015. Cada ponto no desenho representa um no (alter) e encontram-se amarrados ao né
central. Os circulos rosa que alternam de tamanho correspondem & centralidade de grau dos
atores. Portanto, quanto maior o circulo rosa, maior centralidade de grau. E, por dltimo, cada

reta que centre os nds representam os caminhos percorridos para compartilhar informacao.
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O segundo objetivo especifico eraentender a configuracdo da producdo de
conhecimento da rede de pesquisa da professora Anamaria Aranha Camargo por meio de um
estudo aprofundado sobre os atores e as instituigdes que se relacionam com ela. Este
objetivo foi alcancado a partir de uma busca detalhada sobre os principais alteres de sua rede.
A configuragdo da rede de Anamaria é considerada complexa devido a sua representacdo,
pois s@o varios pontos interligados em destaque, subgrupos dentro da rede, esferas de
centralidade de grau, entre outros detalhes. Assim, para entender a rede de maneira
aprofundada foi necessdrio um estudo detalhado sobre dos alteres mais frequentes em
producdo. Dessa forma, dos 29 trabalhos cientificos recuperados pela Web of Science,
decidiu-se investigar os perfis dos alteres que possuem trés ou mais de freqiiéncia de co-
autoria na rede, elaborando-se assim um ranking de alteres. Alter é todo né conectado ao né
central de forma direta e que complementam o ego (n6 central) de maneira informacional.

Para uma melhor exemplificagdo, segue abaixo em tabela o nome, o perfil
profissional, a nacionalidade, a frequéncia de co-autoria e a linha de pesquisa dos atores da
rede em ordem decrescente. Todas as informacdes foram retiradas dos curriculos Lattes dos
pesquisadores entre 31 de maio a 0l de junho de 2015, com exce¢cdo dos alteres

internacionais.

Tabela 2: Perfil dos atores da rede Anamaria Aranha Camargo

Raphael B. Pesquisador na filial do Brasileiro miRNAs,

Parmigiani Instituto Ludwing de Pesquisa gendmica funcional
sobre o cancer e Pesquisador e aplicada,
no Centro de Oncologia epigenética,
Molecular do Instituto Sirio- marcadores
Libanés de Ensino e Pesquisa tumorais e

sequenciamento em
larga escala em

suas diferentes
aplicagdes
Pedro A. Pesquisador Sénior no Instituto = Brasileiro 6 Bioinformitica e
Galante Sirio-Libanés de Ensino e Biologia Molecular
Pesquisa no Hospital Sirio-
Libanés em Séo Paulo.
Sandro J. De  Professor Titular do Instituto Brasileiro 6 GenOmica,
Souza do cérebro da UFRN. Transcriptoma e
Evolugdo
Molecular
Fabricio F. Consultor Obstetra do Brasileiro, 6 predicao e
Costa Departamento de Medicina entretanto prevencdo da pré-

Perinatal e Pauline Gandel, do reside e eclampsia, MRI



Andrew J. G.
Simpson

Otavia L.
Caballero

GiseliKlassen

Fernando A.
Soares

Edneia A. S.
Ramos

Centro de Imagem, do
Hospital Royal Women, e
Melbourne-Australia e
Professor Sénior do

Departamento de Obstetricia e
Ginecologia da Universidade
de Melbourne, Australia.Tem
experiéncia na drea de
Medicina, com énfase em
Saidde Materno-Infantil.
Consultor do Fundacdo de
Amparo a Pesquisa do Estado
de Sao Paulo, Orientador da
Hospital Ac Camargo e
Pesquisador do  Instituto
Ludwig de Pesquisa sobre o
Cancer.

Associate investigator -
Ludwig Institute for Cancer

Research.

Professora efetiva na
Universidade Federal do
Parand, pesquisadora e

orientadora em pods-graduacido
com a linha de pesquisa
denominada Epigenética e
Céncer eLider do grupo de
estudos em Epigendmica-
CNPq.

Professor titular de Patologia
Geral da FOUSP eDiretor do
Departamento de Anatomia
Patolégica do Hospital do
Cancer A. C. Camargo,
Fundacdo Antdnio Prudente,
além de Presidente da
Comissdao de Pés-Graduagido
da mesma Instituicao.
Servidora publica da UFPR

trabalha
Australia

Nao
informado

Brasileira,
entretanto
reside
trabalha
EUA.

Brasileira

Brasileiro

Brasileira

na

€
nos

6

6

5

4
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fetal, medicina
fetal, ultra-
sonografia, Doppler
e epidemiologia das
malformacdes
fetais.

Genética

Marcador
molecular,
de mama e
Alvos terapéuticos
para imunoterapia
do cancer

Area de estudo de
mecanismos
epigenéticos  que
atuam na regulacdo
da expressio de
genes  envolvidos
no cancer de mama

cancer

Determinacao de
biomarcadores na
patogénese,
diagnéstico,
resposta terapéutica
e prognodstico das
neoplasias malignas

Projetos de
sistemas de
conjugacdo in vivo
em bactérias
fixadoras de
nitrogénio no

Grupo de Fixagdo
de Nitrogénio do
Departamento  de



Erico T.
Costa

Fabiana

Bettoni

Isabela W.
Cunha

Silvio M.
Zanata

Robert L.
Strausberg

Cibele
Masotti

Daniela F.
Lerardi

Pesquisador  Assistente  do
Instituto Ludwig de Pesquisa
sobre o Cancer (ILPC)

Centro de Oncologia
Molecular do Hospital Sirio-
Libanés com sequenciamento
de nova geracao

Médica patologista da
Fundacdo Ant6nio Prudente.
Responsavel pelo
departamento de Patologia
molecular aplicada ao
diagnéstico oncoldgico.

Professor Associado de

Imunologia do Departamento
de Patologia Basica da
Universidade  Federal do
Parana

Diretor Executivo de Ciéncias
Colaborativas

Estdgio de pds-doutorado na
Universidade de  Genebra,
Sui¢a, no grupo do Prof. Dr.
EmmanouilDermitzakis, cujos
temas de pesquisa abordam a
variagdo da expressdo génica e
dos fendtipos celulares em
escala gendmica, com foco em
suscetibilidade a  doengas
complexas.

Universidade Federal de Sao
Paulo, Departamento de
Microbiologia Imunobiologia

Brasileiro

Brasileira

Brasileira

Brasileiro

Nao
informado

Brasileira

Brasileira
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Bioquimica e
Biologia Molecular
da UFPR.

Biologia Molecular
e Genética no
ILPC.

Genética Molecular
e Bioinformatica

sarcomas,
uropatologia,
classificadores
moleculares das
neoplasias e FISH
Mecanismos de
navegacdo axonal
durante 0

desenvolvimento do
sistema nervoso,

O estudo
contextualizado das
proteinas prion
celular, ADAM?23,
semaforina 5B,
STI1, QSOX e
USP2 e a produgdo
de bioferramentas,
como  anticorpos

monoclonais e
proteinas
recombinantes
bioativas.
Investigacdo do
genoma  humano
interdisciplinar
Regulacdo da
expressdo  génica,
identificagdo de
genes associados a
doencas
mendelianas e
complexas.

Areas de genética
de tumores,
expressdo  génica,



Iglenir J.
Cavalli

Fabio C. P.
Navarro

Ana Tereza
R.
Vasconcelos

e Parasitologia.

Pesquisadora (bolsista de pq)
do Conselho Nacional de
Desenvolvimednto Cientifico e
Tecnoldgico e professor sénior
da Universidade Federal do
Parana.

Nao informado pelo
pesquisador

Pesquisadora do Laboratério

Nacional de  Computacdo
Cientifica, Professora
credenciada no Dpeto de
Genética da  Universidade

Federal do Rio de Janeiro e
Cientista do Estado do Rio de
Janeiro e coordenadora da

Unidade de GenoOmica
Computacional Darcy
Fontoura de Almeida e
também  coordenadora do
recém-criado Laboratério
Internacional Associado

(CNRS) na area de
Bioinformatica.

Brasileira

Brasileiro

Brasileira

3

3

3
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epigenética,
protedmica,
tratamentos
hormonais, culturas
celulares e
medicina
translacional.
citogenética
classica e molecular
de tumores
mamarios e de
doencas
hematolégicas.
Bioinformatica,
Gendmica, Biologia
molecular e Céncer.

GenOmica,
Desenvolvimento
de métodos
matematicos e
ferramentas
computacionais
aplicados a
genOmica e
anotacio de
genomas.

Fonte: CiteSpace e Currilo Lattes (2015)

Decorrente ao detalhamento dos perfis dos atores mais frequentes na rede foi possivel

o rastreamento das dreas do conhecimento mobilizadas na rede a partir de Anamaria que € o

terceiro objetivo desta pesquisa. Assim, a fim de ilustrar estas dreas, elaborou-se entdo, um

pequeno mapa conceitual com o proposito de organizar, representar e especificar as devidas

areas proporcionando uma melhor visualizacdo e também um facil entendimento dos temas

estudados na rede.
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Figura 3: Mapa Conceitual das dreas do conhecimento mobilizadas por Anamaria

Aranha Camargo

-

Fonte: elaboracio da autora (2015)

O CiteSpace também é capaz de fornecer maneiras de identificar clusters em uma
rede a partir de temdticas. No geral sdo vérios clusters com temdticas diferentes, mas todas
subordinadas a tematica principal, neste caso a genomica do cancer. Assim os clusters sdo
formados por atores que produziram juntos cientificamente em uma mesma tematica.
Utilizando a fungéo "agrupamento” o CiteSpace diferencia os clusters através de cores, sendo
cada cluster representado por uma temadtica ou linha de pesquisa e, portanto uma cor.
Para isso, o CiteSpace gera etiquetas para frases nominais dos titulos (T), listas de palavras-
chave (K) e palavras presentes em resumos (A) mais frequentes desses subgrupos. O grafo a

seguir exemplifica a divisao dos clusters na rede.
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Figura 4: Clusters da rede de Anamaria Aranha Camargo

. a
@ .,

. . Anamaria A. Camargo

21

Fonte: dados da andlise da Base de dados da Web of Science ilustrados pelo CiteSpace

Como pode ser visto no grafo acima, cada grupo de nds e os proprios nds sio
representados e diferenciados por cores com objetivo de representar os diferentes tipos de
relagdes similares na rede (cluster). Como principal caracteristica, o cluster possui o interesse
em comum por parte dos nés e também forte conexdo entre eles. Cada cluster produz artigos
de acordo com suas linhas de pesquisa sempre com subtematicas da gendmica do céncer.

Abaixo seguirdo tr€s exemplos de grafos que sdo as representacdes das etiquetas
explicadas mais acima. Sao respectivamente grafos de Titulo (T), Palavras-chave (K) e
Resumo (A) e sdo formas de representacdo de cluster que o CiteSpace fornece. O simbolo # é
utilizado para informar que o agrupamento foi concluido e cada ndmero ao seu lado

representa um cluster diferente
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Figura 5: Clusters sob a etiqueta de Titulo (T)

. ~#ﬂ human health

LT

#0 e;#i‘b;lenawledge-ha se

-4-‘-—.

#6 maternal embryonic leucine zipper kinase transcript

ﬂnﬁﬁfﬁ%mnpmv&nhv& effect

#3 complete repnslt#af extensive mosaicism
: #2 +tissue distribution

Fonte: dados da andlise da Base de dados da Web of Science ilustrados pelo CiteSpace.

Este é o grafo de etiquetas de titulo e como pode ser visto as palavras que aparecem
ao lado do simbolo # e do niimero sdo as palavras mais frequentes nos titulos dos artigos
produzidos em cada cluster. Essas palavras direcionam o usudrio as principais temdticas

abordadas. Salienta-se que sdo tematicas subordinadas a gendmica do cancer.

Figura 6: Clusters sob a etiqueta de palavra-chave (K)

#3 substratecadherin

o'i-l

. #0' "c#?artsg.quenceﬁallgnment

:E""."*':f-": . #B melk
b (I~
I 1““]’5‘: EiSTa57btene

® L)
®
- =

#3 immunotherapy#g membranes
SBEE #2 redox -

Fonte: dados da andlise da Base de dados da Web of Science ilustrados pelo CiteSpace.

Este € o grafode etiquetas de palavras-chave e igualmente ao grafo anterior, as
palavras que aparecem ao lado do simbolo # e do nimero sdo as palavras mais frequentes,

mas dessa vez nas palavras-chave dos artigos produzidos em cada cluster.
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Figura 7: Clusters sobre a etiqueta de resumo (A)

e #3 human health
5 #0 ep#ﬁ;knowledge -base
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#2 t{ssue distribution
- #9 extensive mosaicism

-

Fonte: dados da andlise da Base de dados da Web of Science ilustrados pelo CiteSpace.

Este dltimo grafo é o grafo de etiquetas de resumo e como os grafos anteriores, as
palavras que aparecem ao lado do simbolo (#) e do nimero sdo as palavras mais frequentes,
agora representam os resumos dos artigos produzidos em cada cluster.

Como visto nos grafos acima, essas palavras sdo as mais frequentes no titulo, nas
palavras-chave e nos resumos e, portanto, sio as temdticas mais frequentes nas producdes
cientificas. Essas temdticas sdo subordinadas as mapeadas e presentes no mapa conceitual
mostrado mais acima e esta funcio, a de agrupamento, foi utilizada justamente para confirmar
as dreas dispostas no mapa conceitual.

O dltimo objetivo proposto neste trabalho foi a visualizacdo das formas de
cooperagdes e também o maior periodo de produgdo de todos os envolvidos com relagido
a Anamaria. Seja através dos fluxos informacionais ou pelo contexto espago/temporal entre os
atores. Os resultados alcancados foram analisados ndo sé pelo desenho da rede ou pela
producdo cientifica, mas também a partir das relagdes existentes entre o no central, os alteres
e os hubs. Segundo Handl e Bussacos'® (2013) a partir da visdo de Karen Stephenson,
conceitua-os como individuos diretamente conectados com muitos ndés em uma rede. Sdo
altamente confidveis, indispensdveis no fluxo informacional e possuem maior centralidade de
grau'® (STEPHESON apud HANDL; BUSSACOS, 2013). Portanto, os hubs sdo pessoas que
mobilizam um maior nimero de nés em uma rede e por isso a alta centralidade de grau. Neste
caso os hubs estio fortemente amarrados a Anamaria e conectam a ela outros atores. Abaixo

segue um grafo para exemplificar a relacdo de um hub com o né central da rede.
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Figura 7: Exemplo de Centralidade de Grau no CiteSpace

- ]

namaria A. Camargo

Fonte: dados da andlise da Base de dados da Web of Science ilustrados pelo CiteSpace.

Este grafo representa um exemplo de um hub na rede. O hub Giseli Klassen mobiliza
e conecta a Anamaria todos os pontos (alteres) deste galho vinho. Cada né representado pelos
pontos estd sendo mobilizados por Klassen até Anamaria e o galho representa o caminho
percorrido por cada né até o hub (Klassen) e, por conseguinte ao ego (Anamaria). O nimero
que antecede o seu nome ¢ referente ao nimero de produgdes cientificas feitas com o ego.

O fluxo informacional da rede de Anamaria é caracterizado pela cooperacao entre 0s
noés. Por se tratar de uma rede de ego, Ananaria € o nd principal e ao seu redor estdo todos os
outros noés, os alteres. Esses alteres estdo conectados a Ananaria de forma direta ou por meio
dos hubs que sdo os alteres de maior centralidade de grau, uma vez que amarram 0s outros
nés ao no central, mobilizam a rede e informam o caminho percorrido.

Como a ARS tem a fun¢o de observar e analisar o fluxo informacional foi possivel a
partir da ARS do "tipo ego" entender a construgdo dos elos pelos atores em producdo de
conhecimento, mapear os atores de maior centralidade de grau e ver como eles mobilizam
energia na rede por meio da cooperagio.

Os hubs na rede nio sdo necessariamente os mais frequentes em produgdo cientifica,
mas sim os nds que propiciam uma posicao favordvel a fazer ligagdes entre o n6 central e os
outros nds. Para exemplificar as relacdes dos hubs com os outros alteres segue abaixo uma
tabela de centralidade de grau fornecida pelo CiteSpace que mostra os valores de centralidade.

Assim como a tabela 2, para a elaboracdo dessa tabela foi feito também um ranking. Neste



56

caso os hubs de até 0.9 de centralidade estdo expostos. Esses dados também foram calculados

e organizados pelo CiteSpace.

Tabela 3: Centralidade de grau dos hubs da rede de Anamaria Aranha Camargo

Hub Centralidade
GiseliKlassen 0.22
Daniel G. Pinheiro 0.20
Otavia L. Caballero 0.19
Cong Zhu 0.19
Eloiza H. Tajara 0.18
Fernando A. Soares 0.17
Andrew J. G. Simpsom 0.14
Isabela W. Cunha 0.13
André L. Carvalho 0.12
Ana Maria Fraga 0.12
Pedro A. F. Galante 0.12
Fabricio F. Costa 0.12
Raphael B. Parmigiani 0.10
Fabio C. P. Navarro 0.10
Elena Taycher 0.9

Fonte: Dados gerados pelo CiteSpace (2015)

O compartilhamento de informagdes na rede de Anamaria é extremamente
interligado. As producdes cientificas possuem temas muito semelhantes e ndo fogem da
temdtica principal do né central. E perceptivel a especificacio do assunto, aprofundando-se
em temas como marcadores tumorais, tipos de cancer, farmacogendmica, imunoterapia,
efeitos pré-quimioterapicos e até mesmo a saide da mulher e do bebé. E uma rede de
conhecimento egocéntrica fundamentada na cooperagc@o e muitos atores se repetem em varias
produgdes. Os atores citados na tabela 2 foram os que mais produziram, entretanto nao
significa que possuem uma maior centralidade de grau. Os hubs citados na tabela 3 sim
exercem uma maior energia social, mesmo em alguns casos, onde os atores ndo t€ém mais que
uma producgdo junto a Anamaria. S0 considerados hubs por conectarem o né focal a outros.
Sdo eles que fazem a ligagdo entre os atores e Anamaria e, portanto possuem uma maior
centralidade de grau. De acordo com a exposicdo dos dados no CiteSpace o maior periodo de
produgao cientifica foi o periodo de 2002 a 2010.

Todo o processo deste trabalho fundamentou-se no alcance dos objetivos tracado, a
fim de observar e analisar a estrutura da comunicagdo cientifica na gendmica do cancer em

uma rede egocéntrica por meio da ARS, tratando especificamente o mapeamento da producio
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cientifica, o estudo aprofundado sobre os perfis dos atores da rede, as dreas do conhecimento
mobilizadas e as formas de cooperacdes entre o nd central, os hubs e os alteres. A préxima

sec¢do traz as consideragdes finais encerrando esta produgao.

8 CONSIDERA COES FINAIS

Em vista do que foi apresentando, compreende-se que a ARS é um método de extrema
eficdcia para andlise estrutural da producdo cientifica de uma rede. Esse método permite a
visualizacdo e a compreensdo da infinitude das conexdes entre os componentes que
geralmente estdo em busca de uma mesma necessidade informacional ou de produzir
cientificamente junto a outros atores sobre um tema em comum.

Constatou-se também que impulsionadas pelainternet de maneira ndo-linear,
as redes de conhecimento possuem um fluxo informacional caracterizado pelas relagcdes dos
atores na troca de informacdes para a producdo cientifica. E dinimico, ndo-sequencial e 4gil,
uma vez que as discussdes sdo simultineas.

O estudo aprofundado sobre os tipos de rede e também sobre os personagens que nela
atuam como, por exemplo: né central, alter, hubs e também os conceitos como: elo, rede
egocéntrica, capital social e centralidade de grau, possibilitou ndo s6 a visualizagdo, mas
também o entendimento do funcionamento de uma rede social de conhecimento, ilustrando a
construcdo do fluxo informacional a partir dos elos construidos pelos nés.

O compartilhamento de informacdes e, por conseguinte a producio de conhecimento
na rede de Anamariaé pautada dentro de uma temdtica Unica, a gendmica do céncer.
Entretanto, ndo impediu que o assunto fosse se especificando ao longo dos 29 artigos de
acordo com a necessidade de pesquisa naquele presente momento. A rede da Anamaria é
formada por pesquisadores, professores e médicos, todos com doutorado e alguns com o pés-
dourado e gracas a estes pesquisadores muitas pesquisas e também descobertas para o
mercado estdo sendo disseminadas e em sua grande maioria sdo pioneiros em suas
especializacdes.

A gendmica € uma ciéncia que se ancora no reparo do DNA, sua producio
cientifica no Brasil encontra-se em alta e muitas descobertas ainda estdo por vir. A rede
apresentada neste trabalho € composta por fortes pesquisadores da area. Com o foco na cura
do céancer, a gendmica se caracteriza como uma ciéncia preditiva, uma ciéncia de prevencao.

Conclui-se também que as relagdes entre os atores e o n6 central foram criadas a partir

de interesses em comum, sem a presenca de uma hierarquia embora ela represente a
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autoridade cientifica dentro da rede. O conhecimento € produzido por todos e concretizados
ainda de forma tradicional no periddico cientifico, embora seja um processo dindmico por
possuir flexibilidade, auséncia de hierarquia e auséncia de fronteiras geograficas devido as
tecnologias de comunicagdo e informacao.

O fluxo informacional é caracterizado pelas relagdes dos atores na troca de
informagdes para a producdo cientifica. No caso da pesquisa, o nd central foi a
professora/pesquisadora Anamaria A. Camargo e todo fluxo informacional partiu de suas
relacdes com os outros nds, sejam de forma direta ou pelas ligacdes feitas através dos hubs.
Por meio dos hubs foi possivel ver a mobilizag¢do social dentro da rede a partir da posi¢ao de
cada hub, possibilitando a troca informacional, assumindo o papel de intermediadores
entre Anamaria e os outros nos.

Fazendo um breve balanco, esta produgdo conseguiu atingir todos os objetivos
tracados de forma acurada. O primeiro objetivo foi alcangado ja na recuperagdo da producio
cientifica de Anamaria na base de dados da Web of Science e foi de facil realiza¢do. Quanto
ao segundo objetivo, entender a configuragcdo da producio de conhecimento de rede por meio
de estudo aprofundado sobre os atores que se relacionam com ela, foi um processo um tanto
mais lento e exaustivo e contemplou um total de 19 atores. Nesta busca, foi recuperado os
dados pessoais, profissionais, linhas de pesquisa e locais de trabalho através da Plataforma
Lattes e do site Escavador.

O terceiro objetivo, especificar as dreas do conhecimento que foram mobilizadas a
partir dela. Este objetivo foi alcancado de forma mais simples e direta que o anterior, uma vez
que nele ja foram recuperadas as linhas de pesquisas dos atores mais frequentes. Sendo
necessdrio somente fazer um mapa conceitual a fim de exemplificar melhor as areas e
relaciond-las a Gendmica do Cancer de acordo com suas posi¢des na drea das Ciéncias
Bioldgicas. E, por dltimo, o quarto objetivo que era visualizar as formas de cooperacdo e
também o periodo de maior producdo de todos envolvidos com relagdo a rede estudada. Sem
davidas o mais dificil, uma vez que contou com a interpretacdo dos dados exposto em forma
de grafo a partir do método da ARS egocéntrica, sendo considerada qualitativa.

A presente pesquisa contribui para a disseminag¢do da metodologia de Andlise de
Redes Sociais egocéntricas nos estudos das estruturas da producdo cientifica, antes
apresentada pioneiramente pela professora Lidiane Carvalho em 2014. Contribui também para
a inser¢@o do bibliotecario em outras esferas do conhecimento e para o uso de uma ferramenta
pouco abordada e utilizada na Biblioteconomia, o CiteSpace. Um software gratuito que monta

redes a partir de dados da Web of Science ou da PubMed que € de suma importancia para a
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biblioteconomia, pois possui uma vis@o bibliométrica ao avaliar e medir a produtividade dos
atores e também por ilustrar estas relagdes.

Por fim, este trabalho teve como foco principal a aplicacdo de seus resultados nos
estudos sociais da ciéncia, bem como servir de fonte de informacdo para a produgdo de

indicadores para tomada de decisdes em investimento na drea da sadde.
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