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RESUMO
Este trabalho tem por objetivo apresentar uma introducdo a Bioinformética
levantando os conceitos mais utilizados na area, com principal foco no uso de
bancos de dados quanto & forma de armazenamento e recuperacdo das
informacfes e apresentacdo de exemplos de aplicacbes atualmente utilizadas

nessa area.

Palavras-chaves: bioinformatica, extracdo, dados.



ABSTRACT

This work aims at presenting an introduction to Bioinformatics lifting concepts used
in the area, with main focus on the use of databases in the storage and retrieval of

information and examples of applications currently used in this area.

Keywords: bioinformatics, extraction, data.
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1. INTRODUCAO

Bioinformética é definida como um ponto comum entre a Biologia e a Computacéo,
sendo a arte de utilizar recursos tecnolégicos de informatica para auxiliar nos
estudos relacionados a Biologia. Com o surgimento dessa area, os dados obtidos
sdo cada vez mais elevados, e a necessidade de armazenamento dessas

informacdes tem sido um desafio para a computacao (LIFSCHITZ, 2007).

Existem equipamentos muito sofisticados que auxiliam na extragcdo de informagdes
biologicas, porém mesmo que se tenham recursos muitos avancados para essas
pesquisas, a forma na qual os cientistas ainda realizam suas buscas deixa a desejar,

pelo fato da lentiddo que é encontrado.

Os Bancos de Dados Relacionais atuais tem sido utilizados em maior escala para
gerenciamento de dados empresariais, na qual € gravado nesses bancos tipos de
dados simples, como numeros, caracteres ou datas. Poucos bancos possuem a
funcionalidade de tratar dados complexos e variados como a biologia pode oferecer
com os resultados de pesquisas (BANERJEE, 2000).

Para definir uma ferramenta para armazenamento desses dados, um ponto que
deve ser analisado € a robustez na qual esses bancos de dados devem ser
implementados, bem com a necessidade de um 6timo Sistema Gerenciador de
Banco de Dados (SGBD).

Para demonstrar essa necessidade, tem-se como exemplo o Projeto Genoma
Humano (PGH), projeto que teve inicio em 1990 e dado como concluido em 2003.
Apds o término desse projeto que visava sequenciar o cédigo genético humano, foi
constatado que a sequéncia completa de DNA de um humano tem cerca de trés
bilhdes de bases (OLIVEIRA, 2010; LIFSCHITZ, 2007).

Outro exemplo que pode ser citado € a necessidade do arquivamento mundial de
sequencias de acidos nucleicos, na qual se trata de uma parceria triplice entre o
National Center for Biotechnology Information (Estados Unidos), o EMBL Data
Library (European Bioformatics Institute, Reino Unido) e o DNA Data Bank of Japan

(National Institute of Genetics, Japdo). Esses grupos trocam informacdes
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diariamente. Embora o formato na qual esses dados seja armazenados e a natureza

da anotacdo ndo serem idénticos, os dados brutos devem ser.

Esses bancos de dados organizam, arquivam e distribuem sequencias de DNA e

RNA coletadas de projetos, publicagdes cientificas e depdsitos patentes.

Tomando com base todo esse panorama, seréo realizados estudos de como esses
dados estdo sendo armazenados, incluindo nesse estudo, tipos de bases, exemplos
de aplicagbes e tipos de dados existentes a fim de mapear as dificuldades

encontradas pelos laboratérios bioldgicos.

1.1 OBJETIVOS

O objetivo principal desse trabalho € apresentar uma introdugdo a Bioinformética,
levantando os conceitos mais utilizados na area em relagdo a banco de dados e as
aplicacdes ja existentes no mercado. Levantar os tipos de dados biologicos e a
forma como os pesquisadores vém armazenando, e 0s recursos utilizados para a
recuperacdo dos mesmos para possibilitar melhores progressos das pesquisas

biolégicas.

1.2 JUSTIFICATIVAS

O alto volume de informacgdes adquiridas pelos laboratérios de biologia e a
dificuldade de realizar a comparagdo desses resultados é o que justifica a
necessidade do levantamento desses conceitos e tipos de dados para adquirir 0
conhecimento dos distintos dados que precisam de tratamento no armazenamento

e recuperacédo das informacoes.
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1.3 MOTIVACOES

A grande necessidade da padronizacdo dos dados no mercado de trabalho é o que
motiva a realizagdo desse trabalho. A forma como o resultado ira impactar na area

de bioinformatica sera notavelmente consideravel.

1.4. ESTRUTURA DO TRABALHO

Este trabalho foi organizado em seis capitulos, sendo o primeiro esta introducao.

No segundo capitulo, serdo apresentadas as fundamentacdes tedricas sobre

Bioinformatica.

No terceiro capitulo, serdo apresentados tipos de bancos de dados bioldgicos

existente.

No quarto capitulo, serdo apresentados alguns exemplos de bancos de dados

disponiveis mundialmente para estudo.

No quinto capitulo serdo apresentadas aplicacdes que auxiliam nos estudos dos

dados disponiveis nas bases que também serdo citadas.

No sexto capitulo, serdo apresentadas as consideracfes finais e as projecdes

futuras.
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2. FUNDAMENTACAO TEORICA

Neste capitulo sera feita uma descri¢cdo de toda fundamentacgéo tedrica.

2.1. BIOINFORMATICA

Com o avango das é&reas de Biologia e Informatica h4 um ponto em que ambas se

encontram, surgindo a partir de entdo a Bioinformatica.

by

Surge essa ciéncia devido a necessidade de ferramentas e equipamentos mais
sofisticados de alta precisdo para analisar o crescente volume de dados gerados em

biologia molecular.

Ela tem como objetivo o gerenciamento e a andlise de dados biol6gicos usando
técnicas avancadas da computacao a partir de desenvolvimento e implementacéo de
ferramentas que possibilitem o gerenciamento e acesso eficientes de varios tipos de

informacoes.

Nesse trabalho ser4 mostrado 0 quanto essa ciéncia auxilia na exploracéo de dados

gendmicos.

2.2. GENOMA HUMANO

Pode-se dizer que Genoma Humano € o codigo genético do ser humano presente
em cada uma das células, ou seja, o conjunto dos genes humanos. Nesse material
s&o encontradas todas as informacdes para o funcionamento do organismo. E onde
sdo gravadas nossas caracteristicas hereditarias encarregadas de dirigir o

desenvolvimento biolégico de cada individuo.

Todas as informacdes séo codificadas pelo DNA, o &cido desoxirribonucléico. Este,
que tem um formato de dupla hélice € formado por quatro bases que se juntam aos

pares, adenina com timina e citosina com guanina. Ver Figura 1 (RIDLEY, 2001).
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Adenina Timina

— )

Guanina Citasina

Figura 1. O DNA e suas ligacodes.

A importancia do estudo das informac6es do genoma humano é que por intermédio
desse mapeamento possamos descobrir a causa de muitas doencgas antes mesmo

delas surgirem e possamos adotar medidas de prevencoes.

2.2.1. O PROJETO GENOMA HUMANO

O Projeto Genoma Humano (PGH) é um empreendimento internacional, que foi
projetado para uma duracdo de quinze anos. Teve inicio em 1990 com varios
objetivos, entre eles identificar e fazer o mapeamento dos cerca de 80 mil genes
qgue se calculava existirem no DNA das células do corpo humano. Determinar as
sequéncias dos trés bilhdes de bases quimicas que compde o DNA humano.
Armazenar essa informagcdo em bancos de dados, desenvolverem ferramentas
eficientes para analisar esses dados e torna-los acessiveis para novas pesquisas

bioldgicas.

Outro objetivo do PGH foi descobrir todos os genes na sequténcia de DNA e
desenvolver meios de usar esta informacdo no estudo da Biologia e da Medicina,
envolvendo com isso a melhoria e simplificacdo dos métodos de diagnésticos de
doencas genéticas, otimizacdo das terapéuticas para essas doencas e prevencao

de doencas multifatoriais, no que diz respeito a satude (RIDLEY, 2001).
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2.3. ALINHAMENTO DE SEQUENCIAS

Na area de bioinformética, o alinhamento de sequéncias bioldégicas € um passo
obrigatorio para o avanco de pesquisas, passo inicial que trata a forma de realizar as
andlises de regides conservadoras e de regibes que sofreram mutagdes em
sequencias homoélogas. Servindo também como ponto de partida para outras
aplicacdes em biologia computacional, como o estudo de estruturas secundarias de

proteinas.

Dadas duas sequencias biologicas TAGGTCA e TAGCTA, na imagem abaixo é

possivel entender o alinhamento de sequencias. (BRITO, 2003)

TACCTCA
TAGCT| A

Figura 2. Resultado do alinhamento de sequéncias

Espacamentos, também chamados de Gaps, podem ser inseridos entre as
sequencias para que caracteres semelhantes sejam alinhados em colunas

sucessivas.

Apés essa insercdo entre T e A na segunda sequéncia do exemplo citado podemos
visualizar que a unica diferenca entre ele é a base G da primeira sequéncia que

ocupa o lugar da base C da segunda.

Aplicacbes para essa tarefa devem existir para o auxilio dos pesquisadores.
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2.4. ANOTACAO GENOMICA

Uma anotacdo trata-se de um dado extraido através da interpretacdo de um
determinado experimento. Consiste na identificagdo das regides codificantes das

sequencias bioldgicas.

Para executar essa rotina € necessario que existam ferramentas que auxiliem nesse

trabalho.
Uma anotacao pode ser definida em trés tipos, sendo elas:

e Manual — Na qual se trata de informagfes criadas pelo préprio pesquisador,
que efetua pesquisas na literatura ou utiliza o proprio conhecimento para

realizar as associa¢gfes manualmente.

e Automatica — Informacdo gerada por programas de analise ou importada de
fontes de dados publicas. (BELLOZE, 2007)

e Semi-automatizada — Automaticas acrescidas de informagGes observadas

pelos pesquisadores.

2.5. BIOLOGIA MOLECULAR

E o estudo da biologia em nivel molecular, na qual consiste em estudar as
interacbes entre os sistemas celulares, a partir da relacdo entre o0 DNA, RNA e a

sintese das proteinas, e como essas intera¢des sao reguladas.

Assim, a esséncia da biologia molecular compreende o estudo dos processos de
replicacdes, transcricdo e traducdo do material genético e a regulacdo desses
processos. Sao frequentemente combinadas técnicas provindas da microbiologia,
genética, bioquimica e biofisica. (LEHNINGER, 1995)
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3. TIPOS DE BANCOS DE DADOS BIOLOGICOS

A principal caracteristica da genética médica atual é a crescente utilizagcdo da
andlise direta do material genético, tanto para diagnosticos quanto para pesquisas. A
estocagem das amostras de DNA origina os Bancos de Dados. Podem-se
diferenciar quatro tipos de Bancos de Material Genético, de acordo com suas

caracteristicas: de pesquisa, de diagndstico, de dados e potenciais.

Os bancos de pesquisas sdo formados por dados obtidos de individuos ou de
familias extensas, e algumas vezes por populagdes inteiras, portadoras ou afetadas
por uma determinada doenga genética. Estes bancos podem ser organizados e

mantidos por entidades publicas ou por empresas privadas.

Os bancos de diagndstico séo obtidos a partir de dados de pessoas com suspeita de
determinada doenca e de seus familiares, em geral para medidas de diagndsticos ou

de aconselhamento (deteccéo de portadores, prognostico).

Os bancos de dados de DNA sé&o para que as informagdes sejam armazenadas para
a identificagdo de um individuo por comparagdo com o padrdo armazenado. Estes
bancos geralmente tém carater forense ou militar e varias criticas tém sido feitas
guanto a sua utilizagéo, tanto do ponto de vista tecnologico quanto ético, na qual um
dos principais problemas diz respeito a privacidade e autonomia dos individuos
analisados.

Os bancos potenciais de material genético sdo formados por qualquer colecdo de

tecido genético em geral.

Dos tipos citados acima, tem-se os Bancos de Dados que serdo apresentados no

proximo capitulo.

3.1. BANCO DE DADOS DE SEQUENCIAS DE ACIDOS NUCLEICOS

Os bancos de dados de acidos nucleicos, como distribuidos, séo colecdes de
registros ou entradas. Cada entrada tem a forma de um arquivo de texto contendo
dados e anotagdes para uma sequencia contigua Unica. Muitas entradas sao
reunidas a partir de diversos artigos publicados que descrevem fragmentos

sobrepostos de uma sequencia completa. (LESK, 2008)
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As entradas possuem um ciclo de vida no banco de dados. A necessidade dos
usuarios é poder ter acesso rapido aos dados armazenados, porém antes que as
anotacdes estejam completas e que verificagdes sejam realizadas novas entradas

podem ser disponibilizadas. As entradas passam pelas seguintes classes até

chegarem ao formato final.

Figura 3. Entrada no EMBL Data Library.
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N&o anotada = Preliminar = Nao revisada = Padrao

Raramente uma entrada é removida quando se determinou que estivessem

incorretas.

Uma amostra de uma entrada de sequencia de DNA do EMBL Data Library,
incluindo anotac¢des assim como os dados da sequencia, € o0 gene inibidor da

tripsina pancreatica bovina.

A Figura 3 mostra parte dessa entrada, omitindo a maior parte da sequencia
propriamente dita. As linhas que se iniciam por FT, de Feature Tables, seriam as
tabelas de caracteristicas na qual define propriedades de regiées especificas, por
exemplo, sequencias codificadoras. Essas sequéncias sao planejadas para serem
lidas por aplicacdes especificas. Elas tém um formato controlado e um vocabulario
mais restrito. (LESK, 2008)

Na secao 4.3 sera mostrado como essas entradas sao inseridas na base de dados.

O desenvolvimento de vocabularios controlados e de um dicionario-padrédo e
sinbnimos compartilhados, para palavra-chave e tabelas de caracteristicas, séo
importantes também para estabelecer conexfes entre os diferentes bancos de

dados.

3.2. BANCO DE DADOS DE SEQUENCIAS DE PROTEINAS

Em 2002, trés bancos de dados de proteinas, o Protein Information Resource - PIR
no National Biomedical em Washigton, DC, Estados Unidos, o SWISS-PROT e
TREMBL, do Swiss Institute of Bioinformatcs, Genebra, e 0 European Bioinformatics
Institute em Hinxton, Reino Unido, coordenaram seu esforgos para formar uma
parceria chamada de Consorcio UnitProt. Os parceiros dessa iniciativa
compartiiharam o banco de dados, mas continuam a oferecer ferramentas

separadas de acesso a recuperacgao de informacéo. (LESK, 2008)

Proveniente do UnitProt, a entrada para a sequencia de aminoécidos do gene
inibidor da tripsina pancreatica bovina, no formato SWISS-PROT, € mostrado nas

imagens a seguir.



Figura 4. Parte 1 da seqliéncia de aminoacidos no formato SWISS-PROT.
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Figura 5. Parte 2 da sequéncia de no formato SWISS-PROT.
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3.3. BANCO DE DADOS DE ESTRUTURAS

Bancos de dados de estruturas arquivam, anotam e distribuem conjuntos de
coordenadas atdmicas. O principal banco de dados de estrutura de macromoléculas
biologicas € o Protein Data Bank (PBD). (LESK, 2008)

Estes dados, geralmente obtidos por Cristalografia de raios X ou Ressonancias
Magnéticas Nucleares por bidlogos e bioquimicos de todo o mundo. H4A uma vasta

quantidade de dados em 3-D disponivel liviemente para estudos.

Para manter a organizacdo desses dados PDB, o Research Collaboratory for
Structural Bioinformatics (RCSB), o Molecular Structure Database e o European
Bioinformatics Institute e o Protein Data Bank of Japan fundaram o Worldwide
Protein Data Bank (wwPDB). O objetivo do wwPDB € disponibilizar e garantir uma
biblioteca unificada desses arquivo PDB. Quando se fundou o wwPDB havia apenas
7 estruturas de proteinas. Hoje esse numero ja se ultrapassa 12.000 arquivos de

estruturas de proteinas e de &cidos nucleicos, dentre outras biomoléculas. Esses

A seguir sera mostrada uma parte de uma estrutura do Protein Data Bank para uma
estrutura denominada tioredoxina de E coli. Identificada no wwPDB pelo identificador
2TRX com a descrigdo “Crystal structure of thioredoxin from Escherichia coli at 1.68
a Resolution”. Esse identificador de quatro caracteres € atribuido a cada uma das
estruturas depositadas. A Unica regra para a criacdo desses € que 0 primeiro
caractere seja um numero de 1 a 9, os outros ndo representam necessariamente
siglas das férmulas que compdem a estrutura. Em muitas situagbes diversos
identificadores representam a mesma proteina, porém em estados de ligagcéo

distinto.

Na imagem seguinte € mostrado como uma Informagédo Sumarizada € mostrada no

portal.


http://www.rcsb.org

CRYSTAL STRUCTURE OF THIOREDOXIN FROM ESCHERICHIA COLI AT 1.68
ANGSTROMS RESOLUTION

DO0I:10.2210/pdb2trx/pdb

Primary Citation

Crystal structure of thioredoxin from Escherichia coli at 1.68 A resolution.
Katti, 5.K..', LeMaster, D.M..”, Eklund, H.-”
Journal: (1590) J.Mol.Biol. 212: 167-184

PubMed: 2181145 [/
Search Related Articles in PubMed E
PubMed Abstract:

The crystal structure of thioredoxin from Escherichia coli has been refined by the stereochemically restrained least-squares
procedure to a crystallographic R-factor of 0.165 at 1.68 A resclution. In the final model, the root-mean-square deviation
from ideality for bond distances is... [ Read More & Search PubMed Abstracts ]

t Molecular Description Hide
Classification: Electron Transport

Structure Weight: 24325.32

Molecule: THIOREDOXIN

Polymer: 1 Type: polypeptide(L) Length: 108

Chains: A B

t Source Hide

Polymer: 1

Scientific Name: Escherichia coli’ &, Taxonomy [
1 Ligand Chemical Component Hide
Identifier Name Formula Binding Affinity Interaction View
(BindingDB [7)
cu o COPPER (II) ION Cu ‘ Ligand Explorer
MPD . (45)-2-METHYL-2,4-PENTANEDIOL Cg Hi4 O2 ‘ Ligand Explorer
t Derived Data Hide

o SCOP Classification v1.75: (2 Domains) - (SCOP ()
o CATH Classification v3.3.0: (2 Domains) - (CATH &)
o PFAM Classification: 2 Domains - (PFAM ()

o GO Terms: 3 Terms - (GOFT)

Figura 6. Pagina sumaéria para a entrada 2TRX, a da tioredoxina de E.Coli.

Figura 7. Montagem da imagem biol6gica da entrada 2TRX.
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A partir desse identificador na base obtemos todas as entradas de atomos de
proteina, e milhares cadeias de moléculas. No exemplo abaixo foram removidas
véarias dessas entradas.

EEALNER ELECTRON TRANEPORT 19-MAR-20 2TRK
TITLE CRYETAL SIRUCIURE OF TEICREDQRIN FROM ESCEERICEIA COLI AT

TITLE 2 1.68 ANGSTROME RESOLOTION

COMEND  MOL ID: 1;

COMEND 2 MOLSCULE: TEICREDOXIN:

COMPND 3 CEAIN: A, B

COMPND < ENGINEERED: ¥EE

SOURCE  MOL ID: 1;

SOURCE 2 ORGANISM SCIENTIFIC: ESCHERICHTA COLI;
SOURCE 3§ ORGANISM TAKID: 562

JRNL TITL CRY¥ETAL STRUCIURE OF TEIQREDGHNIN FROM ESCHERICHIA
T e ST e
N E T, L. 5100 V. 212 167 1230
JENL REFN ISEN Q022-2836
JRNL BMID 2181145
JENL Dar 10.1016/0022—-2836(90) 30315-8B
REMARK 1

REMARK i REFERENCE 1
REMARK 3 AOTE A.FEOLMGREN,H.-0. SOOERESRG,E. ENLOMD, C.—I. ARANDEN
REMARK 3 TITL TERES-DIMSNSIONAL STRUCTURS OF ESCEERICEIA COLI
REMARY 3 TITL 2 TEIOREDORIN-S2 T¢ 2.8 ANGCTROME RESOLUTION
REMARK j REF  FROC.NATL.ACAD. 5CI.USA V. 78,2305 1975
REMARK i REFN ISEN 0027-542%

REMARY 1 REFERENCE 2

REMARK 1. AOTE H.-0. SODSREERG,A. BOLMEEN, € —I. BRANDEN

REMADK 204 DETECTOR MANDFACTURER : NULL
REMARE 200  INTENSITY INTEGRATION SOFTWARS : NULL
REMARK Z0{ DATA SCALING SOFTHARS : NULL

EBQRES 3 §, . 4108 PHE TRHP ALA GLU TRF CYE GLY PRO CYE LYS MET ILE ALA
EEQRES < 5..108 PERQ ILE LET ASP GLU ILE ALA AGP GLU TYR SLN GLY L¥S

b

SEQRES 5 §_ 40§ LEU TER VAL ALA LYS LEU ASN ILE ASF GLN ASN PRO GLY
FEEET ZBHIBS5 LEOH 53 ASNE 59 1 O VALE 55 N ILEB 5
SEEET JB1BS5 GLYH, ZL TRFH 28 1 N TRPEH 2§ @ LEDEH 58
EEEET £ HIES5 FPROH, 76 LYSH 8Z-1 0 TEREB 77 N PEEE 27
EEEET 5HIBS5 VALH §6 GLYH 82 -1 O ALAB §7 N LEDEH &0
SSBOND 1 C¥YSA 32 CYSA 35 1555  1555..8.08
CISPEF 2 ILEH 75 ERCB 76 0 -z.42

SITE 1a°1 SESERA 1 ASPA 2 LYISA 3 ASFA 10

SITE 2 AC1 5 HOH A €05

SITE 1A"2? 5ESERB 1 ASPEH 2 LYSEH 3 AcPH 10

SITE 2 ACZ S EHOH B 278

SITE 1 AC5 £ ASFA 10 ASFA <3 GLUA << EOF & €<7

EITE 1 A0% £GIOA << HOF A 57¢ GLOS 30 TRP S 31

EITE ZACe EGIYH 535 LYS B 36

EITE 1ACS STIRE 70 ILEH 72 THRH 77 TEREH 58

EITE 2 AfE s vAaL 8 01

EITE 1 a6 IILEH 60 ALAF 67 ILEEB 72

EITE 1A°7 £MSTA 37 ILEA 3§ ALAA 93 LETA 8<

EITE 1308 £T¥RA 70 GLYA 71 TERA 89 VAL A 91

SITE 1a°9 §ILEA 60 ALAA 67 ILEA 72 ARG A 74

EITE 2aco AGLYA 74 ILEA 75 HOEA <9< FEOH B 528

CRYSTI £9.500° 51.060 f0.£50 89000 113.50 90.00 C1 2 1 ]
ORIGK1 1000000, 0.000080 0.000000 0.00000

ORIGKZ 4.000000  1.000000 o.000000 0.00000

ORIGEHS 2000000, 0.000008 1.000000 0.00000

SCALE1 4011173, 0.000000 0.002858 0.00000

SCALEZ 8585 0.000000 0.00000

Figura 8. Entradas de &tomos de proteina e cadeias de moléculas.

Nessa mesma pagina é disponibilizado um arquivo para download com a extensao
PDB podendo ser aberto por aplicagcbes especificas para uma melhor andlise. E
possivel visualizar o ciclo de cada componente e explorar as subsequéncias por
meio dessas aplicacdes, no capitulo a seguir serd demonstrado um exemplo de uma

aplicacdo com essa funcionalidade.
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3.4. BANCO DE DADOS DE VIAS METABOLICAS

A Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) arquiva genomas individuais,
produtos de genes e suas fungbes, mas o diferencial principal esta na sua
integracdo de informacdes bioquimicas e genéticas. A KEGG se concentra nas
interacbes associacdes de moléculas e redes metabdlicas e reguladoras. Ela esta
sendo desenvolvida sob a dire¢do de M. Kanehisa. (LESK, 2008)

A KEGG organiza cinco tipos de dados em um sistema que compreende:
e Catélogos de compostos quimicos em células vivas;
e Catélogos de genes;
e Mapas de genomas;
e Mapas de vias;
e Tabelas de ortélogos;

Os catalogos de compostos quimicos e genes contém informagdes sobre moléculas

ou sequencias especificas.

Mapas de genomas integram os préprios genes de acordo com as suas localiza¢des

NOS Cromossomaos.

Mapas de vias descrevem redes em potencial de atividades moleculares, tanto
metabdlicas quanto reguladoras. Uma via metabdlica é uma idealizagcdo
correspondendo a um grande numero de possiveis cascatas metabdlicas. Ela pode
gerar uma via metabdlica real de um organismo particular, alinhando as proteinas

daguele organismo com enzimas dentro das vias de referencias.

Tabelas de ortélogos, genes que codificam proteinas correspondentes em diferentes
organismos, liga a enzima a outras relacionadas, presentes em outros organismos.
Isso permite a analise das relacdes entre as vias metabdlicas de diferentes

organismos.
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4. EXEMPLOS DE BANCO DE DADOS

Serd apresentado nesse capitulo exemplos de banco de dados biolégicos

existentes.

4.1. BANCO DE DADOS GENBANK

O GENBANK, criado no centro norte americano National Institute of Health (NIH),
para informacéo biotecnoldgica foi um dos primeiros e ainda mais popular banco de
dados para o depdsito de sequéncias de DNA. E |4 que pesquisadores de todo o
mundo depositam as sequéncias de A’s (Adeninas), C’s (Citosinas), G’s (Guaninas)
e T’s (Timinas) da molécula de DNA que obtém ao sequenciar o genoma dos mais

diversos organismos.

Possui parceria com os laboratorios DataBank of Japan (DDBJ) e com o European
Molecular Biology Laboratory (EMBL), na qual realizam compartiihamento das

milhares de sequencias armazenadas.

No final dos anos 90 observou-se um crescimento exponencial do numero de
sequéncias de biomoléculas depositadas no GenBank (Figura 9). Esse aumento
teve inicio a partir de 1990, quando surgiram os sequenciadores de DNA a laser,

totalmente automatizados.

Em fevereiro de 2004 essas bases de dados ja chegavam a aproximadamente 38
bilhdes de bases em 32,5 milhGes de registros de sequencias. Em 2009, um numero
de 86 bilhdes nas 83 milhdes de sequencias depositadas. (SOARES, 2010)

Na Figura 9 é mostrado o crescimento dos ndimeros de sequencias mostrando o

grande aumento no final dos anos 90.



32

35

30

25

20

15

10

5

Ndmero de seqgiiéncias / milhdes

0782 83 84 85 86 87 88 89 90 91 92 93 94 95 96 97 98 99 00 01 02 03

Ano }

Figura 9. Numero de seqliéncias por milhdes de biomoléculas.

Novas sequéncias sao inseridas no GenBank a cada dois meses. Informacdes essas
recebidas de laboratérios independentes e centros de sequenciamento em larga-
escala do mundo inteiro. Esses dados sdo submetidos por e-mail destinados a gb-
admin@ncbi.nlm.nih.gov, na qual devem ser enviados no formato de texto. H& um
registro muito alto de arquivos que sao devolvidos por apresentarem formato

incorreto.

Uma das dificuldades encontradas € quanto a redundancia de informacgdes. Se uma
entrada da caracteristica estiver diferente com o0 que esta armazenado na base e
direcionado para inclusdo de uma nova sequéncia ndo ha uma forma de validar e

essa é inserida.

s

Para ndo terem os arquivos rejeitados é importante que siga as caracteristicas

abaixo e que todas as entradas estejam consistentes:
e Descricdo da Sequéncia
e Nome Cientifico e Taxonomia (Ciéncia de Classificar Organismos Vivos)
e Tabela de Caracteristica
e Referencias Bibliogréficas

Na imagem abaixo é mostrado como uma entrada deve ser enviada para atualizacao

do GenBank. Milhares de linhas do atributo ORIGIN foram excluidos para resumo.



LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
VERSICON
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISH

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURMAL
PUBMED
REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURMAL
PUBMED
REFERENCE
AUTHORS
TITLE
JOURMAL

FEATURES

5CU49845 5028 bp DNA PLN 21-JUN-1999
Saccharomyces cerevisiae TCPl-beta gene, partial cds, and Axl1Zp
(AXL2) and Rev7p (REV7) genes, complete cds.

U49845

U49845.1 GI:1293613

Saccharomyces cerevisiae (baker's yeast)

Saccharomyces cerevisiae

Eukaryota; Fungi:; Ascomycota; Saccharomycotina; Saccharomycetes;
Saccharomycetales; Saccharomycetaceae; Saccharomyces.

1 (bases 1 to 5028)

Torpey,L.E., Gibbs,P.E., Nelson,J. and Lawrence,C.U.

Cloning and sequence of REV?, a gene whose function is required for
DNA damage-induced mutagenesis in Saccharomyces cerevisiae

Yeast 10 (11), 1503-1509 (19594)

7871890

2  (bases 1 to 5028)

Roemer,T., Madden,K., Chang,J. and Snyder, M.

Selection of axial growth sites in yeast requires Axl2p, a novel
plasma membrane glycoprotein

Genes Dev. 10 (7), 777-793 (1996)

8846915

3 (bases 1 to 5028)

Roemer, T.

Direct Submission

Submitted (22-FEB-1996) Terry Roemer, Biology, Yale University, New
Haven, CT, USL

Location/Qualifiers

source 1..5028

gene

CcDS

gene

CcDbs

ORIGIN

"Saccharomyces cerevisiae™

"taxon:4932"

/chromosome="TX"

Fmap="9"

<1..206

/codon_start=3

/product="TCP1-beta"

/protein_id="ARA9S8665.1"

/db_xref="GI:12593614"
/translation="SSIYNGISTSGLDLNNGTIADMROLGIVESYKLKRAVVSSASEA
AEVLLRVDNIIRARPRTANROHM"

687..3158

/gene="AZLZ"

687..3158

AXLZ "

plasma membrane glycoprotein®

/codon_start=1

/function="required for axial budding pattern of 3.
/product="Ax12p"

/protein_id="AAA98666.1"

/db_xref="GI:1293615"
/translation="HTOLOISLLLTATISLLHLVVATPYEAYP IGKQYPPVARVNESF
TFQISNDTYKSSVDKTAQITYNCFDLPSWLSFDSSSRTFSGEPSSDLLSDANTTLYFN
VILEGTDSADSTSLMNTYQFVVTNRPSISLSSDFNLLALLKNYGY TNGKNALKLDPNE
VFNVTFDRSMF THEES IVSYYGRSOLYNAPLPNWLFFDSGELKF TGTAPVINSALIAPE
TSYSFVIIATD IEGFSAVEVEFELVIGAHOLTTS IONSLIINVTDTGNVS YDLPLNYV
YLDDDPISSDKLGS INLLDAPDWVALDNATISGSVPDELLGKNSNP ANFSVSIYDTYG
DVIYFNFEVVSTTDLFAISSLPNINATRGEWFSYYFLPSQF TDYVNTNVSLEF THSSQ
DHDWVKFQSSHLTL AGEVPKNF DKLSLGLKANQGSOSQELYFNT IGHDSKI THSNHS A
MATSTRSSHHSTSTSSYTSSTYTAKISSTSAAATSSAP AALPAANKTSSHNEKAVATA
CGVATPLGVILVALICFLIFWRRRRENPDDENLPHATSGPDLNNP ANKPNQENATPLN
NPFDDDASSYDDTS TARRLAALNTLELDNHSATESD ISSVDEKRDSLSGHMNTYNDQFQ
SQSKEELLAKPPVQPPESPFFDPONRSSSVYNDSEPAVNKSWRYTGNLSPVSD IVRDS
¥GSOKTVDTEKLFDLEAPEKERRTSRDVTHSSLDPUNSNISPSPVRKSVTPSPYNVTR
HRNRHLONIQDSQSGKNGITPTTHS TSSSDDFVPVKDGENF CWYHSHEPDRRPSKKRL
VDFSNKSNVNVGQVKD ITHGRIPEML™

complement (3300, .4037)
/gene="REV7"

complement (3300..4037)
/gene="REV7"
/codon_start=1
/product="Rev7p"
/protein_id="AAR9S667.1"
/db_xref="GI:1293616"

/translation="MNRWWERULRVYLKCYINLILF YRNVYPPQSFDYTTYQSFNLPQ
FVPINRHPALIDYIEELILDVLSKLTHVYRFSICIINKKNDLCIEKYVLDFSELQHVD
KDDQIITETEVFDEFRSSLNSLIMHLEKLPKVNDDTITFEAVINAIELELGHELDRNR
RVDSLEEKAEIERDSNWVKCQEDENLPDNNGFQPPKIKLTSLVGSDVGPLIIHQFSEK

LISGDDKILNGVYSQYEEGESIFGSLF™

gatcetcoat atacaacggt atctocacct caggtitaga CLotcaacaac ggaaccatty
ccgacatgag acagttaggt atcgtcgaga grtacaaget aasaacgagoa gragteaget
crtgeatctga agocgotgaa grtctactaa gggtggataa Catcatcogt goaagaccas
gaaccgccaa tagacaacat atgtaacata tttaggatat acctcgaaaa taataaaccy
ccacactgtc attattataa CTLa aacy ttatccacta tataattcaa
agacgcgaaa aaaaaagaac aacgogtcat agaaciiiiyg goaattegog tcacaaataa
attitggoaa CTCATOLTITC CLOLLCgage agtactcgag COCLgUotoa agaatgraat
aatacccatc graggtatgy ttasagatag catCtccaca acctcamagc tocttgooga
gagtcgococt cotttgtcga gtaattttca cttttcatat gagaacttat tttottatto
ttrtactctea catcotgtag tgattgacac Lgoaacagot accatcacta gaagaacaga
acaattactt aatagaaaas CLACATCLLC CLogaaacga CLTCCCYCLT Coaacatcra
cgtatatcaa gaagcattca Cttaccatga cacagottca gatttcatta ttgotgacad
ctactatatc actactccat ctagtagtgg ccacgoccta tgaggoatat coctatcggaa

33

Figura 10. Arquivo para atualizagcdo do GenBank (Saccharomyces cerevisiae)
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4.2. BANCO DE DADOS DDBJ

O Banco de Dados de DNA do Japdo, sob responsabilidade do Center for
Information Biology, National Institute of Genetics, Japan, é um banco de dados de
sequéncia de nucleotideos certificado oficialmente para coletar sequéncias de
nucleotideos de pesquisadores e para o fornecimento desses dados para outros

parceiros.

Assim como citado no capitulo anterior o DDBJ possui compartiihamento de
informacBes com o National Institute of Health, responsavel pelas informacdes

contidas no GenBank.

O DDBJ vem desde 1988 recolhendo dados de sequéncia principalmente de
pesquisadores japoneses, mas também aceita dados de pesquisadores de outros

paises.

A atualizacdo da base é realizada por meio de uma ferramenta para envio dos
arquivos disponivel no préprio site do DDBJ. O formato das informacdes a serem
enviadas é similar ao do GenBank. A validacao é realizada no momento do upload
da informacdo, mas ndo descarta a possibilidade de realizar inclusdes de dados em

redundancia, assim como problema encontrado no GenBank.

Na imagem abaixo € exibido formulario a ser preenchido no momento do upload

para atualizacdo ou inclusdo de novas sequencias no DDBJ.



» DDB. Sequence Read
Archive

» DDB. Trace Archive

O Before Submission

v Acceptable Data
» Data Transition

» Principle of Data Release
v IMSD Policies

» Description of Terms

» Patent Application

DDE.) Flat Format

» Feature Table

» POF: Feature Table

» Example of Submission
» Feature Kev

» Gualifier Keyw

v Feature/Qualifier Uzaee
Ielatrix

» Drzanizm Mame
» Protein Codine Sequence
v Description of Location

» Codes Used in Sequence
Description

0 1. Have vou ever used this system for your submission?

35

# ez @ho

D 2. Contact Person Information

* Marme Last First hAiddle
* E-rmail address
* FAK nurnber

# Affiliation
E:x.) DMA Data Bank of Japan, MNational nstitute of Genetics

LRL

o 3. Information of the person in charge of submitting

{f you are not a contact person, please fill in the following items.)

Marne Last First hdiddle
E-rmail addre=s

Fé number

Affiliation

LURL

3 4. Outline of your data

* When would vou like to releaze the data?
@ rirnediately
OHold until specified date vear rrorth date

* Mumber of sequences entries
# Bequencing Technolozy

[T Sareer (zel/capillary)
[IRache 454

[ Niurmina Solexa
[Cag soLD

El other

* Data type
@nlat correspond to the following
DT Ofull length cDra OTsa
D522 Ocomplete genome O draft genome (WGEE)

When vou zelect the item indicated by asterisk(™, the project will be applied for regiztration
to Genome Project databaze. Pleazs fill in form of 7% Genome Project Information” .

# Biological backsround
Ex.) 163 rRMA gene sequences from Bacillus bacteria. 1000bp—1500bp

o 5. Genome Project Information

(fyour data is complete and incomplate (in—progress) genome sequencing, please fill in below form)

Figura 11. Formulario para submisséo de dados no DDBJ
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4.3. BANCO DE DADOS EMBL

O EMBL é um grande banco de dados responsavel pelo armazenamento de
sequencias primarias de nucleotideos. Outra grande fonte de sequéncias de DNA e
RNA. Desenvolvido por uma organizagdo europeia liderada por Guy Cochrane e
possui colaboracdo de outras organizagdes como o GenBank (EUA) e o banco de
dados de DNA do Japéo (DDBJ), compartilhando as informac¢fes. Cada um dos trés
grupos recolhe uma parcela dos dados da sequéncia do total registrado em todo o
mundo, e todos os dados devem ser atualizados na base. Novas entradas devem

ser trocadas entre 0s grupos em uma base diaria.

Essa atualizacdo é realizada por meio do site do EMBL similar ao processo para
atualizacdo do DDBJ, na qual necessita do preenchimento de um formulério para
submissdo, porem para acesso a esse formulério € necessario ser um laboratdrio
anteriormente autorizado por eles. Aceitam também o recebimento dos arquivos de

textos por e-mail, desde que os remetentes sejam os autorizados.
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5. EXEMPLO DE APLICACOES

Seré apresentado nesse capitulo exemplos de sistemas existentes para o controle
de informacBes biologicas. Os aplicativos aqui apresentados sdo todos
desenvolvidos em Java sendo possivel executar em qualquer plataforma que se
tenha uma maquina virtual Java instalada. Java é uma linguagem de programacao
orientada a objetos, desenvolvida por uma equipe na Sun Microsystens. Uma

linguagem que vem participando com grande atuacéo no mercado de trabalho.

5.1. JIMOL- VISUALIZADOR 3D DE MOLECULAS

JMol é desenvolvido em Java, open source, gratuito, Destinado a estudantes,

educadores e principalmente a pesquisadores de bioquimica.

O aplicativo permite visualizar estruturas moleculares simples ou complexas, como o
DNA, de modo tridimensional. Capaz de demonstrar todas as caracteristicas de
guaisquer componentes que estejam disponiveis nos 49 tipos de arquivos possiveis
que a aplicacdo executa. A mais conhecida das extensdes validas € a PDB, como

descrito na se¢do 3.3., podendo ser encontrado no wwPDB.

Abaixo serdo demonstradas algumas visualizacdes da composicao tioredoxina de E

coli identificada pelo identificador 2TRX



rramentas Macros

FIx @ [e]e[s]=]r

Figura 12. Imagem da composi¢ao da entrada 2TRX.
Na proxima imagem € exibido a composic¢ao de forma ampliada pelo aplicacéo

Arquivo Editar Mostrar Visualizagdo Ferramentas Macros

@ B[ Pela [Fuolx] @ [e]e[s[sw

Figura 13. Imagem ampliada da composi¢éo da entrada 2TRX.
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Na imagem acima cada cor representa um elemento da composi¢cédo. Essas cores
sdo definidas de acordo com padrées quimicos e biolégicos ja definidos por cada
ciéncia.

Quando se tratar de elementos quimicos, por exemplo, as cores da imagem abaixo
seguindo o padrdo CPK (CPK coloring, sigla derivada dos quimicos Corey, R.,
Pauling, L. e Kolton, W.) € o que foi definido no desenvolvimento da aplicagédo. Pelas
cores abaixo cada cientista sabera de qual elemento a imagem se trata sem que

precise exibir os rétulos, o que também € possivel para iniciantes que ndo sao

acostumados com as cores pré-definidas.

(L:) La Ce Pr Nd Pm Sm Eu Gd Tb Dy
(A:)

Figura 14. Cédigo de cores dos elementos quimicos (CPK)

A seguir serdo mostrados outros padrbes definidos, para as cargas elétricas,

sequencias de aminoacidos e estruturas secundarias.

Cores por carga elétrica:
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Figura 15. Cores por carga elétrica

Cores por aminoacidos ou nucleotideos:

Figura 16. Cores por aminoacidos ou nucleotideos

Cores por estrutura secundaria:

Figura 17. Cores por estrutura secundaria

As setas que sdo exibidas nas imagens referem-se as dire¢des dos movimentos que

as moléculas se comportam.
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A seguir serd exibida uma sequencia de imagem para uma determinada
composicao, onde na primeira imagem ilustra a posi¢do inicial e na imagem seguinte

a posicao final.

Figura 19. Posicéo final depois do movimento das moléculas
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A imagem abaixo representa todos os movimentos realizados, identificados pelas

setas citadas anteriormente.

Figura 20. Imagem demonstrando rastros que as moléculas deixaram.

5.2. CLUSTALW — ALINHAMENTO DE SEQUENCIAS

CLUSTALW é a ferramenta responsavel por realizar os alinhamentos de sequencias
biolégico, passo obrigatério para 0 avanco de pesquisas como citado em capitulos

anteriores.

Trata-se da ferramenta mais popular na implementacdo de multiplos alinhamentos

de sequencias de DNA.

Desenvolvido pelo Dr. Kuo-Bin Li do instituto de bioinformética de Singapura, é um
software que embora possua caracteristicas de software livre, como permisséo de
execucdo de programa, de estudo de seu funcionamento, de liberdade de
redistribuicdo e de modificacdo, ndo ha permissdo de uso para fins comerciais.
Realiza a leitura e gravacdo em arquivos com extensdo PDB disponibilizadas no
wwPDB
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5.3. BLAST - SIMILARIDADE DE SEQUENCIAS

Elaborado por Eugene Myers, Stephen Altschul, Warren Gish, David J. Lipman e
Webb Miller no National Institutes of Health, BLAST, derivado do Termo Basic Local
Alignment Search Tool é um algoritmo que realiza consultas em banco de dados por
sequencias similares a uma sequéncia-alvo. O BLAST e suas variaveis verificam

cada entrada no banco de dados de forma independente contra a sequéncia-alvo.

As diversas variaveis do BLAST séo citadas na tabela a seguir.

Programa BLAST e suas Variaveis

Programa Tipo de Sequencia-alvo Consulta em Banco de Dados de
BLASTP Sequéncias de aminoacidos Sequéncias de proteinas

BLASTX Sequéncias de nucleotideos traduzidas | Sequéncias de proteinas

TBLASTN | Sequéncias de aminoacidos Sequéncias de nucleotideos traduzidas
TBLASTX [Sequéncias de nucleotideos traduzidas |Sequéncias de nucleotideos traduzidas
PSI-BLAST [ Sequéncias de aminoacidos Sequéncias de proteinas

Tabela 1. Programa BLAST e suas variaveis

Para entendimento do que a aplicagdo faz podemos citar como exemplo a
descoberta de um novo gene de camundongo. Apés essa descoberta realizamos
uma pesquisa no BLAST do genoma humano a fim de verificar se existem seres

humanos que portam genes semelhantes.

5.4. ARTEMIS — GERADOR DE ANOTACOES

O ARTEMIS é uma ferramenta de anotacdo que permite a visualizacdo de

anotacdes de sequéncia e os resultados de analise com o contexto da sequéncia.

Desenvolvido pelo The Sanger Institute, o ARTEMIS € um software livre que esta

disponivel para qualquer sistema operacional em uma versao desenvolvida em Java.

Executa arquivos na extensdo FASTA, que se trata de arquivos que possuem

representacdes de sequencias genéticas. (BELOZZE, 2007)
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Dentre os tipos citados de anotacdes, a principal gerada pelo aplicativo € a

automatica, porém podem ser complementadas com informagdes adicionais.
Na imagem abaixo é demonstrado um exemplo de anota¢cfes gendmicas.

A mensagem destacada pela selecdo em vermelho refere a uma anotacéo
automatica gerada pelo ARTEMIS demonstrando que da sequencia 14914 até

16068 ha uma similaridade de sequéncia.

§ Artemis Entry Edit: dbfetch?db=EMBL&id=AE0168558style=raw

File Entries Select View Goto Edit Create Run Graph Display
Entry: dbfetch?db=EMBLzid=RE016855&sstyle=raw

Selected feature: bases 1155 amino acids 384 HopXl (fcodon start=1 Jtransl table=11 fgene="HopX1l™ /locus tac

=
==
N O 1 U 1 B (O R A RN 1 1 O
L 1t o | Yy AR
P3PTO_AOD1L
L T A O 11l |
I

PSPTO_A0011
iiluamu 11200 |1z000 12800 [13600 12400 15200 16000 1600

] | | il |
FEPTO_AODLD Hopxl promoter A0013
1 TR e RSN
PSPTD_ADDID Hopxll
T T R A e N R R R

T e T AR 1 I A 111

P3PTO_AODO13

4| I I |

3
E L 5 Y * * L R R L & N ¥ 5 I R N A R QRWG+ A 5 ¥ N Y FHFI 3 TUHN # 1
z * ¥ I »pD» CALALPF?P®PTV F?PFEMNT?P?PGGETGGYRTPLLILCIUFTIILZSGQILIERTIE

¥ EL L nIaspPp P FOQRVFHSZEKETC?P ALAEKYOGL GQRYYF I F YL NETLHN
GETTGACTTATTGATGAT TG GO OGO TTTCCALC GTTTC CAT T GALLT GO CC GG A AR GG TG EETTAGEC CAGC G TTATGTATTTTCATTTTATCTCAAC GRAATTALLT

15880 16000 16020 26040 16050 16080
CCAACTCARTALCTACTAACOC GECGEARAGET TG ARAGETALGITTTACGOGCCOTITCCACCCCARTCC GETCGLALTACTARALGTALLATAGAFTTGOTTALTTTA
0_T T L} i VR " v T A | N 1 T [} il T PR T L [ AN _H T F _MENE D * R I L ¥

T & W N I I oA G G E W R K W EVF H G AL F TP N P U R # T NE N # E L 5 N F
N L # ] H W R R E E L TE M R F 4 R C L H P # &4 L T I ¥ K * K I E VvV F # I
4| L]

Coa T453Ts 14580 This gene assignment 13 based 1m part om 1t8 Iocatlom adjacent to a Thd family t
14914 16058

14914 16065 c similar to GP:571514; identified by sequence similarity:
promoter Bl b rp box; putative Hrpl-dependent promoter: locatlon identified by hidden Markow
gene 16332 17354 ¢
CDa 16332 17354 ¢ The annotation of this disrupted copy of a multicopy ISZ]l family element is base
gene 17627 18256

Figura 21. Sequéncias e anotagdes geradas pelo software ARTEMIS
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5.5. APOLLO — GERADOR DE ANOTACOES

Outro sistema gerador automatico e editor de anota¢des que pode ser citado é o
APOLLO, de cdédigo aberto. Também permite que 0s pesquisadores explorem
anotacbes em varios niveis de detalhe e criem anotagfes manuais, tudo em um
ambiente gréafico, contudo o sistema ndo suporta anotacdo baseada em ontologia.
(BELOZZE, 2007)

A aplicacao também disponibiliza para execucgéo diversas ferramentas de analise de
dados gendmicos como GENSCAN e BLAST (busca por similaridade entre as
sequéncias) (BRITO, 2003).

Os milhares de sequéncias sdo importadas e gravadas através de um arquivo XML

com padréo definido.

& 3R:1178000- IEMa el E COMPLEMENTED)

File Edit View Tiers Analysis B tati Window Links Help

CE14668-RA
[}
Mov-RA HBJ1219-RA CG12000-RA
mm— (& 5 — [
Mor-RC CG16708-RA C312000-RB
aammm—i (&
Mor-RB CE2669-RA CE16708-RB CiE11999-RA
| i & 0 1 I §n il
21 ) 1.208Mb ) 1.2Mb ) 1.152Mb ) 1.154Mb ERE T ) 1.16EMb
Position| 4 | I i ] [v]

Foom | x10 | x2 | x5 | x1 | Reset |Zoomfactor= 1.0000 Drosophila melanogaster:3R:1178000-1230000

Type | Marme | Range | Score BLASTX to Community Error Report: FEgn0043004-u1 {length=3281
BLAST.. |FBgn004300...[1211530-120../3183.0 FE|FEQn0043004|C5-1|CG2666FEM1 29248/Ross Tellman full

length cDMA based on alignment with Lucilia cuprina

Score | identity | expect [query_..| Geno... |Match .| Geno... Match ...
169.0 1 1204.. [1495-.. /308 96 -
2840 1 1206... [1263-...[180 60
3183.0 2 1208.. |617-1...[2013 |67 =
4320 1 1209... |526-6...|282 94

1835.0 2 1210, [119-5../1230  [410 -
39720 1 1710 AT A AT a4 l

Position [1212754  Feature [ Action |

Figura 22. Resultado apés analise de arquivo XML



46

Na imagem abaixo é mostrado uma tela de alinhamento de sequéncia, passo

necessario para o levantamento automatico de anotagdes. A operacdo de

alinhamento de sequencia é o detalhe necessario para avan¢co de pesquisas

estudado no capitulo anterior.

e | 78000-1230 hila me

|Eile Edit View Tiers Analysis Bookmarks Annotation Window Links Help
W

oo PRI

||
CG14668-RA
[
HB{1218-RA £612000-RA,
— [
CGAB708-RA £G12000-RB
I 11 00— T I
CG2669-RA CG16708-RBE £611999-RA,
11— 01 Ij

&

Main Menu DNA Menu

Position | 121

Figura 23. Alinhamento de sequéncia realizado pelo Apollo

[EENEE=)

Na imagem a seguir € demonstrado um trecho nas quais essas sequéncias sao

escritas em XML para que a aplicagéo possa interpretar.



<?xml verszion="1.0" encoding="IS0-8855-1"7>

<!—— DOCTYPE game S5YSTEM "GAME.dcd"™ -—->
[F<game>
<1—— Curational annotations from Apolloc —-->
<V'—— Analy=si=s of: 3R:1178000-1230000 -->
<1—— Baved on Tue May 10 17:35:09 GMT 2005 -—->
<!'—— Apollo wersion: Apollo Genome Annotation and Curation Tool

fusers/nomi/apollo/conf/apollo.cfg —->
H <«seq id="3R:1178000-1230000" length="52001" focus="true"r
<name>3R:1178000-1230000< /name>
<organism>Drosophila melanogaster</organisms>
= <potential sequencing error>

<typerdeletion</type>

<position>1222356</position>
r {fpntential_sequencing_errnr>
=l <residussy
AAGCCCACTATATTGCATTAAATTATGCGATAATTGATCAATTTTAAAGG
H «r--

1040 linhas de sequencias foram excluidas do exenplo

ATTATATATAATGTTAAGACGTTCATTTCTGTAGCAATATAAGCAARATG
CGATACTATGTTCTGGTAATATGACATCGTGCACAGCTATGTGCTATCCA
I < /residuss>

- «fseqr

= <map position type="tile" =2eg="3R:1178000-1230000">
<chromosome>3R</chromosome>

<organismrDrosophila melanogaster</organisms
<arm>3R</arm>

=l <Span>

<ztart>11T8000</2carc>

<end>1230000</ end>

e </ span>

- </map position>

E] <annotation id="CGl1l1l61">

Figura 24. Exemplo de arquivo XML para andlise pelo software Apollo

a7
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6. CONSIDERACOES FINAIS E PROJECOES FUTURAS

Neste trabalho foram levantados e apresentados os variados tipos de dados
bioldgicos, banco de dados em si e as aplicagbes mais utilizadas atualmente para o

gerenciamento de informacdes biologicas.

Para os diversos tipos de dados cada um deve ser armazenado em um determinado
padréo. Devido essa diversidade de tipos existentes e sistemas de bancos de dados
disponiveis, ndo ha uma forma de se definir um modelo relacional padrdo para

apenas um Banco de Dados.

A vantagem observada € que mesmo com as diversidades de tipos levantadas é que
ndo tem sido necessario a criacdo de novas bases com novos formatos de
armazenamento para um novo dado descoberto por pesquisadores, porém as

informagdes sado limitadas para as determinadas aplicacoes.

A desvantagem identificada é quanto a integracdo dos dados entre as aplicagbes
citadas. H4 um alto nimero de aplicacfes que executam sobre uma base de dados
especifica, com excecdo dos que leem e gravam em bases PDB disponibilizadas.
H& as que possuem certo nivel de integracdo, porém ndo possuem mecanismos
disponiveis para realizar todas as validagdes necessarias, como € o caso dos dados
compartilhados entre os laboratérios responsaveis pelas bases DataBank, DDBJ e
EMBL.

A atualizacdo por meio de arquivos de textos enviados por correio eletrénico geram
desconfortos, jA que nas maiorias das vezes ocorre rejeicdo por inconsisténcia de

alguma entrada.

Para um trabalho futuro, um Banco de Dados Relacional que seja flexivel a criacdo
de novos tipos de dados podera ser criado. Com isso podera organizar tudo o que
se tem de pesquisas levantadas, criando um banco de dados central com todas as
informacgBes concisas integradas entre os distintos laboratorios e garantir que nao
ocorra perda de informacdes. Para essa base é muito importante que exista um
algoritmo que verifigue cada sequencia enviada com os dados ja armazenados para

o fato da resolucédo também da redundancia dos dados.
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