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RESUMO 

Análises genéticas usando sequências EST de formigas cortadeiras Atta laevigata, são 

fundamentais para a caracterização de espécies crípticas, castas ou para busca de alvos 

moleculares para controle como praga agrícola. A tecnologia dos sequenciadores de 

Nova Geração tornou capaz a produção de milhões de sequências de DNA em curto 

intervalo de tempo e com baixo custo [Carvalho e Silva 2010]. No entanto, processar 

esse grande volume de informação exige a integração de programas de bioinformática 

de forma automatizada. Em nosso laboratório está em desenvolvimento um framework 

flexível que representa e integra componentes para busca e tradução conceitual de ORFs 

[Ferro 2012], pesquisa de similaridade em banco de dados públicos usando BLAST, 

busca de domínios protéicos e termos GO com InterProScan, peptídeo sinal com 

SignalP e domínio transmembranar usando TMHMM. Inicialmente foi definida a 

arquitetura do framework e a forma de acoplamento de cada componente no pipeline, 

sendo que cada um foi elaborado como um serviço web em REST [Richardson e Ruby 

2007]. A comunicação entre a aplicação cliente e o serviço web é coordenada pelo 

sistema de pipeline. Os resultados de cada componente no pipeline são integrados e 

armazenados no formato de intercâmbio XML/JSON, podendo estes ser acessados via 

web. Para validar o pipeline foram utilizados 32 mil transcritos obtidos pelo 

sequenciador de nova geração Illumina para a formiga Atta laevigata. O modo de 

acoplamento do framework contribui com a forma de reutilização dos componentes de 

bioinformática em um pipeline e serve de modelo para a elaboração de novos pipelines 

para outros organismos. 
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