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Resumo

Com o passar dos anos a biologia deparou-se com os problemas de tratamento dos
dados produzidos por suas pesquisas, no entanto com a evolugdo da informatica ela encontrou
uma poderosa aliada que ajudou a solucionar os problemas como armazenamento, organizagao e
velocidade de processamento dos seus dados.Essa jungdo deu origem a uma nova e importante
ciéncia denominada Bioinformatica.

No decorrer da pesquisa mostrara a historia da junc¢do da informéatica com a biologia, a
forma como auxiliou com o tratamento de dados, as dificuldades enfrentadas pela
bioinformatica e principalmente a importancia traga pelos bancos de dados na area, que sem
eles seria praticamente impossivel armazenarem e manipular de forma tdo precisas os dados

produzidos.

Palavras chaves: Biologia, bioinformatica, banco de dados, Projeto genoma.
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ABSTRACT

Over the years biology has encountered problems processing the data produced by their
research, however with the evolution of computer she found a powerful ally who helped solve
the problems such as storage, organization and processing speed of its dados.Essa junction gave
rise to an important new science known as bioinformatics.

During the research had shown the story of the junction of computing and biology, the
way helped with data processing, the difficulties faced by bioinformatics and especially the
importance to bring the databases in the area, without which they would be practically

impossible to store and handle so accurate data produced.

Keywords: biology, bioinformatics, database, genome project.




1 Introducio

Apesar de ndo ser um campo novo a bioinformatica vem em rapido crescimento.
Surgiu da necessidade de melhorar as formas de manipular grandes quantidades de
dados genéticos e bioquimicos. Varias informag¢des oriundas das diversas areas da
Biologia (tais como Biologia molecular, bioquimica estrutural, enzimologia, fisiologia e
patologia), a bioinformatica usa o poder computacional para catalogar, organizar e
estruturar estas informag¢des em uma entidade compreensiva e extremamente importante
para a Biologia.

O boom da area foi o projeto de mapeamento do genoma de diversas espécies
(genoma € o conjunto dos genes que regulam todo um organismo biolégico). Sem a
ajuda da Informatica seria impossivel uma pesquisa deste tipo, mesmo com organismos
mais simples, como fungos.

O uso da informatica para trabalhar com grande quantidade de dados ndo € coisa
nova, foi uma das motivagdes de sua criagdo. A informatica ajuda a biologia, a tratar
com a grande quantidade de dados gerada em suas pesquisas, além disso, é muito util
pra fazer simulagdes.

Assim com a jun¢do da informdtica com a biologia além de trazer varios
beneficios como velocidade de processamento e armazenamento de genes, também
contribuiu com a medicina, através da bioinformatica hoje temos condig¢des de descobrir
curas para varias doengas cujo essas que levariam anos para serem descobertas hoje
com a informatica conseguimos reduzir esse tempo, por isso venho através deste projeto
justificar a importdncia da bioinformdtica para o mundo mostrando assim seus
beneficios e dificuldades enfrentadas por ela ao decorrer dos anos.

Nesta monografia mostra como os bancos de dados sdo utilizados pra auxiliar a
biologia. Para isso estudou-se as aplicagdes de bioinformética e observou-se em que
tecnologia € usada, avaliou-se como € usada a informatica em aplica¢des da biologia e
se estudou mais sobre os bancos de dados, por fim, procurou-se verificar as vantagens

trazidas pela informatica na biologia, no caso do uso dos bancos de dados.
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2 Referencial Teorico

"A bioinformatica ¢ uma nova disciplina cientifica com raizes nas ciéncias da
computagdo, na estatistica e na biologia molecular. A bioinformatica
desenvolveu-se para enfrentar os resultados das iniciativas de
seqiienciamento de genes, que produzem uma quantidade cada vez maior de
dados sobre proteinas, DNA e RNA. Desse modo, os bidlogos moleculares
passaram a utilizar métodos estatisticos capazes de analisar grandes
quantidades de dados biologicos, a predizer fungdes dos genes e a demonstrar
relagdes entre genes e proteinas". (UNIVERSIDADE DE WAGENINGEN
apud VOGT, 2003)

2.1 Historias Da Bioinformatica

A historia da bioinformatica comega na década de 1940, quando foi
inventado o moderno computador digital. O primeiro computador moderno
comegou a funcionar por volta de 1946, Ele se chama digital, pois os dados
sdo armazenados com alfabeto binario, os digitos binarios, zeros e uns. A
operagdo também ¢ digital toda em cima da légica liga/desliga. (SETUBAL,
2003)

A descoberta de Watson e Crick, em 1953, de que o DNA é estruturado como
hélice dupla, trouxe como desdobramento a Bioinformatica. Essa descoberta mostrou
que a informagdo genética é armazenada de forma digital, ou seja, a informagdo
genética também € escrita com um alfabeto. Tal alfabeto, entretanto ¢ quartanério
diferente do digital do computador que € binario (zero e um). No alfabeto genético sdo
utilizadas quatro letras: A,C,GeT.

Watson e Crick descobriram que a forma dos genes operarem até certo ponto

também ¢ digital, ou seja, os genes podem ser “ligados™ ou “desligados™.

Entretanto foram necessarios 42 anos para que a unido da biologia com a
informatica pudesse acontecer. Do lado a informatica, a capacidade de armazenamento
e processamento precisou aumentar e do lado da biologia, esse tempo foi gasto em

entendimento de como o alfabeto podia ser usado para escrever palavras e frases.

Entdo, através de uma evolugdo que parece mais ou menos sincronizada,
desembocamos em 1995, quando os computadores ja estavam
suficientemente poderosos para poder processar os milhdes e milhdes de
letrinhas que passaram a vir a luz. E assim nasceu a bioinformatica, com a
missdo de ajudar-nos a entender a histdria que esta escrita nesse livro da vida
(SETUBAL, 2003).

O grande desenvolvimento da bioinformatica ocorreu com a descodificagéo dos

genes. E nesse ponto podemos destacar que a velocidade foi uma contribuigdo muito



importante na realizagdo dessa tarefa.

[...]do ponto de vista da velocidade com que a tarefa pode ser realizada, que ¢
Genoma Humano, inicialmente previsto, em 1987, quando foi concebido,
para ser desenvolvido e concluido em 15 anos, acabou sendo antecipado, em
cerca de S anos, tendo em 26 de junho de 2000 sido dado por decifrado em
seus aspectos essenciais(VOGT, 2003)

Hoje em dia para termos nogdo da importancia que a informética proporcionou
a0 desenvolvimento gendmico, um gene, com cerca de 12 mil bases pode ter sua
seqiiéncia decifrada em um minuto,enquanto ha trés anos atras a mesma tarefa levaria

vinte minutos e ha vinte anos,cerca de um ano para ser decifrada.

No Brasil, desde 1999, a bioinformatica vem sendo estudada. O primeiro
trabalho nessa area foi do seqilenciamento completo do DNA da bactéria Xylella
fastidiosa, patogeno que causava prejuizos a cultura de citricos, por causar a doenga

chamada amarelinho.

2.2 Tecnologias

A bioinformatica ¢ uma area interdisciplinar que envolve conhecimentos de
engenharia de softwares, matematica, estatistica, ciéncia da computagdo e biologia
molecular. Assim iremos falar de algumas tecnologias da area de computagdo mais

utilizada nas pesquisas de biologia.

a) Sistemas operacionais

Segundo TANENBAUM & WOODHULL, 2000, o programa de sistema mais
fundamental é o sistema operacional, que controla todos os recursos do computador e
fornece a base sobre a qual os programas aplicativos podem ser escritos.

Os sistemas operacionais s3o responsaveis pelo gerenciamento dos hardwares,
ou seja, atreves dos sistemas operacionais conseguimos fazer funcionar todos
componentes de hardwares.

Segundo PROCIMI, a maioria das aplicagdes de bioinformatica sao compiladas
¢ distribuidas para a execugdo em plataformas derivadas do Unix. Esses sistemas sdo
mais confidveis e tem melhor qualidade no gerenciamento de grandes quantidades de
dados. Atualmente, temos o Linux nas mais diversas versdes, que ¢ um Sistema
Operacional baseado no UNIX e possui codigo gratuito. As telas iniciais do Unix e do

Linux podem ser vistas na figura:




Figura 1: exemplo de telas dos sistemas operacionais UNIX e Linux.
Fonte: Pessoal

b) Linguagem de programagao

Segundo Vinicius uma linguagem de programagdo ¢ um conjunto finito de

simbolos com os quais se escrevem programas de computador.

Os profissionais que trabalham na bioinformatica, contam com programas
aplicativos ja desenvolvidos e a demanda por novos programas ainda € grande. Assim ¢
necessario que um profissional seja capaz de desenvolver novos programas para lidar
com os mais diversos problemas encontrados durante a anélise de dados em biologia

molecular.

Tais profissionais chamados de bioinformatas devem ter conhecimento sobre
algum tipo de linguagem de programagio. “Das mais utilizadas na area, podemos citar:
Basic, pascal, C, C++, Java, COBOL e Fortran. Entretanto, a linguagem mais utilizada
pelos bioinformatas é, sem sombra de duvida, o PERL.” (PROCIMI, 2002)

BOX1 - Exemplo de programa PERL para obter a fita reversa-
complementar a partir de uma seqiiéncia de DNA desejada.

=/usr/bin/perl

# Sequéncia que se deseja utilizar

SmcuDNA = TTCCCGAGCCAATTGTATCAGTTGCCAATAG;
= Inverte a ordem da sequiencia de DNA

$RevCom = reverse $mcuDNA;

= Troca as bases produzindo a fita complementar

SRevCom =~ tr/ ACGT/TGCA/;

print “Minha sequiéncia invertida €: \n $RevCom™;

Figura2 : Exemplo de Programa em PERL
Fonte: PROSCIMI, 2002.

Na figura 2 vemos um exemplo de programa PERL, onde “A primeira linha ¢
obrigatéria e diz ao programa onde se encontra o interpretador PERL para que o mesmo
possa acha-lo na hora de sua execugdo. As linhas seguintes que se iniciam com o Sinal
de “#" representa linhas de comentirios. As varidveis em PERL sdo seguidas $ nado
precisam ser declaradas, cabe ao programador saber como e em que contexto devem ser
utilizadas. Os comandos terminam sempre com ponto-e-virgula e o sinal de “=~" esta
relacionado a utilizagdo de uma expressao regular.(PROSDOCIMI,2002




O PERL (Practical Extract and Re-port Language) ¢ uma linguagem de
programagdo, simples e muito rica, além de disponivel gratuitamente. Foi
criada por Larry Wall, originalmente para produzir relatorios de informagdes
de erros, que a disponibilizou na Internet no espirito freeware, pensando que
alguém pudesse acha-la atil.Ao longo dos anos esta linguagem conquistou
milhares de adeptos e, através de varias colaboragdes recebidas para seu
aprimoramento, o PERL ¢é hoje conceituado como uma linguagem
sofisticada, que possui como ponto forte a manipulagdo de texto, mas
que,além disso, possui todas as caracteristicas de uma linguagem de alto-
nivel genérica. E essa grande facilidade para a manipulagdo de texto que fez
do PERL a linguagem mais utilizada no tratamento de dados de segiiéncias
de DNA e proteinas. (PROSCIMI, 2003)

O PERL ¢ uma linguagem onde suas funcionalidades sdo acrescidas por
modulos, que sdo distribuidos gratuitamente. Existem modulos para inumeras
aplicagdes, vdo desde aplicagdes de estaticas classicas ate aplicagdes 3D. Existem
modulos do PERL que sdo especialmente destinados ao uso de aplicagoes em
bioinformatica. Destacando se IOPERL E BIOGRAPHICS, esses dois moddulos
disponibilizam varias ferramentas uteis para aplicagdes nessa area.

Uma caracteristica marcante do PERL é a boa interconectividade com banco de
dados, essa linguagem atende muito bem a esta demanda, através da biblioteca PERL-
DBI, que é um conjunto de modulos que fornece uma interface consistente para solugdo
e integracdo com banco de dados. Por essa e varias outras caracteristicas citadas € que o

PERL ¢ uma das linguagens preferidas pelos bioinformatas. .
¢) Banco de Dados

Banco de Dados é um conjunto de Dados inter-relacionados representando
informagoes sobre um determinado dominio, cujo objetivo é registrar e manter

informagoes consideradas significativas a esse dominio.
Devido a grande quantidade de informagdes que sao produzidas atualmente
principalmente em projetos Genoma, Transcriptoma e Proteoma. O uso dos
bancos de dados, vem assumindo uma posigdo crescente e importante em
projetos de bioinformatica,devido sua capacidade de armazenar e organizar

os dados. (Prosdocimi, 2002)

Existem diversos tipos de gerenciamento de banco de dados disponiveis no
mercado atualmente como o MySQL, PostgreSql, Microsoft SQlserver. Segundo
Prosdocimi o mais utilizado dentre esses trés citados pela comunidade académica de
projeto genoma, é o MySQL,devido a facilidade de manuseio, sua velocidade de acesso
aos dados, por ser gratuito e possuir codigo aberto.

A comunidade cientifica tem gasto muito tempo e dinheiro na construgdo de

banco de dados publicos.

m



?——_
UNL-RN °

Os bancos de dados armazenam seqiiéncias nucleotideos, de aminoacidos ou
estruturas de proteinas, e sdo classificados em bancos de seqiiéncias primarios e
secundarios.

Os bancos primarios sdo formados pela deposigao direta de seqiéncias de
nucleotideos, aminoacidos ou estruturas protéicas, sem qualquer processamento ou
andlise. Os principais bancos de dados primarios sio o GenBank,0EBI (European
Bioinformatics Institute), o DDBJ (DNA Data Bank of Japan) e o PDB (Protein Data
Bank).

Os bancos de dados secundarios, como o PIR (Protein Information Resource)ou
o SWISS-PROT, sdo aqueles que derivam dos primarios, ou seja, foram formados
usando as informagdes depositadas nos bancos primarios.

Os bancos de seqiiéncias podem ser classificados como bancos estruturais ou
funcionais. Os bancos estruturais mantém dados relativos a estrutura de proteinas.
Embora a seqiiéncia de nucleotideos, a seqiiéncia de aminoéacidos e a estrutura de
proteina sejam formas diferentes de representar o produto de um dado gene, esses
aspectos apresentam informagdes diferentes e sdo tratados por projetos diferentes, que
resultam em bancos especificos.

Dos bancos funcionais, 0 KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) €
um dos mais utilizados. Disponibiliza links para mapas metabolicos de organismos com
genoma completamente ou parcialmente seqiienciado a partir de seqtiéncias e de busca
através de palavras-chave.

Atualmente a maioria das revistas exige que as seqiiéncias identificadas pelos
! laboratérios sejam submetidas a um destes bancos antes mesmo da publicagdo do artigo.

2.3 Projeto genoma

O Projeto Genoma Humano (Human Genome Project, HGP) ¢ uma das maiores
facanhas da historia da humanidade. Ele ¢ traduzido como um esforgo da pesquisa
internacional para seqiienciar e mapear todos os genes dos seres humanos, que no seu
conjunto é conhecido como genoma.(Giseldla MK Cabello,MSc.Responsavel pelo
Projeto Fibrose Cistica Laboratorio de Genética Humana Departamento de
Genética/IOC/FIOCRUZ)

: O Projeto genoma humano, teve seu inicio por volta de 1990, projetado para
durar 15 anos, tinha como objetivos: determinar a ordem, ou seqiiéncia, de todas as
bases do nosso DNA gendmico; identificar e mapear os genes de todos os 23 pares de
cromossomos humanos; armazenar essa informagdo em bancos de dados, desenvolver

ferramentas eficientes para analisar esses dados e meios de usar esta informagao para
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estudo da biologia e da medicina.

O objetivo principal era construir uma serie de diagramas descritivos de cada
cromossomo humano, mas para que o objetivo fosse realizado seria necessarios dividir
os cromossomos em fragmentos menores que possam ser propagados e caracterizados e
depois ordenar os mesmos de forma a corresponderem suas respectivas posi¢des nos

Cromossomos, ou seja, realizar o mapeamento.

Segundo Bielo, 2008, ao seqiienciar varios genomas cientistas criaram um mapa
da diversidade genética, que pode abrir caminhos para a possivel descoberta de raizes

genética das doengas.

Figura 3: 1.000 genomas
FONTE: BIELLO, 2008

O Brasil também participa do Projeto genoma, Apesar das tecnologias no Brasil
ainda ndo serem avangadas, o Brasil esta investindo forte nessa area. Com a descoberta
do seqiienciamento completo da bactéria Xyella fastidiosa patégenio que causa prejuizo
a cultura de citricos(popularmente chamada de doenga do amarelinho), o Brasil ocupou
um lugar de destaque com Projeto Genoma esse projeto foi tdo bem sucedido que o

ganhou um lugar de destaque internacional.




3 Metodologia

- Quanto a natureza:

A pesquisa € basica, pois, objetiva apenas discorrer sobre a bioinformatica sem
aplicagdo pratica prevista. Além de procurar mostrar as vantagens e dificuldades

encontradas no uso da informatica na biologia.

- Quanto a forma de abordagem:

A pesquisa € qualitativa, segundo Gil, 1991, a pesquisa qualitativa considera que
ha uma relag¢do dindmica entre o mundo real e o sujeito, isto €, um vinculo indissociavel
entre 0 mundo objetivo e a subjetividade do sujeito que ndo pode ser traduzido em

numeros. E uma pesquisa descritiva.

Nossa pesquisa irda mostrar o significado da bioinformatica mostrando como essa

area uniu os recursos da informatica a biologia.
- Quanto aos objetivos

Quanto aos objetivos a pesquisa € exploratoria e explicativa. Exploratoria, pois,
visa proporcionar maior conhecimento com o problema visando (a bioinformatica) a
torna-lo explicito. Envolve levantamento bibliografico; analise de exemplos que
estimulem a compreensdo. Explicativa pois tem por fim aprofundar o conhecimento a
cerca da realidade (biologia) procurando explicar a razdo,o “porqué” das coisas (porque
a biologia se associou a informatica para criar a bioinformatica)

- Quanto aos procedimentos técnicos

A pesquisa € bibliografica, pois sera desenvolvida a partir de material ja
publicado, constituido principalmente de artigos, e material disponibilizado na Internet.

E documental, pois sera elaborada a partir de materiais que ndo receberam tratamento

analitico.




4 Analise dos Resultados

4.1 Bancos de Dados na Bioinformatica.

Em Rocha, 2007 o pesquisador afirma que

“A quantidade de bancos de dados em Biologia Molecular vem crescendo
exponencialmente nos Gltimos anos, e o aspecto funcional da bioinformatica
é a representagdo, 0 armazenamento e a distribuigdo de dados. Os objetivos
destes bancos variam e podem ser utilizados para armazenar e disponibilizar
bioseqiiéncias, fungdes moleculares, estruturas de proteinas, modelos
metabdlicos, entre outros, oferecendo em alguns casos informagdes mais
amplas, ou seja, cobrindo uma area mais significativa da Biologia, e em
outros, informagdes menos detalhadas.”

Ainda em Rocha, 2007 no inicio do projeto genoma com o surgimento da
bioinformatica, as biossequéncias eram tratadas em cadeias de textos,e por este motivo,
seu armazenamento eram realizados em cadeias de flats files(Arquivos textos).

Mas em nossa pesquisa nada se fala sobre como os bancos de dados biologicos
eram elaborados e manipulados antes do computador. Supdem-se que deveria ser
bastante dificil o trabalho com eles antes do advento do computador, se € que exjstiam.

Todas as pesquisas apontam o Projeto Genoma como o maior incentivador do
uso da informatica na biologia, bem como do uso dos bancos de dados. Falcdo, 2005,

afirma que:

“quando os pesquisadores isolam novas seqiiencias em laboratério, eles
buscam obter a maior quantidade de informagdo possivel sobre essas
seqiiencias. Mas, devido ao tamanho das seqiiencias e a complexidade em
analisa-las, esse processo foi se tornando cada vez mais dificil de ser
realizado de forma manual”.

Foi assim que se passou a procurar métodos computacionais que pudessem ser
usados para fazer anélise das seqiiéncias de DNA e identificagdo dos genes. Além de
trabalhar com um nimero enorme de dados, as formas de armazenamento usadas até
entdo ndo eram boas para o problema e as pesquisas na area comegaram a torna-se cada
vez mais de dificeis implicando assim para o surgimento dos gerenciadores de Bancos
de Dados especificos para érea.

Em alguns casos, as informagdes biologicas sdo obtidas por andlise

computacional de outros bancos de dados; ja& em outros casos, atraves da literatura ou

informagdes definidas por pesquisadores.
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Pela importincia do Banco de Dados nas pesquisas em biologia vamos
apresentar uma abordagem geral sobre a importancia destes bancos de dados biologicos,
sua estruturag@o, organizacgdo e busca de informagdes nos principais bancos existentes
na area de bioinformatica.

Hoje na Bioinformatica os Bancos de Dados estdo automatizados. Entretanto
ainda ¢ um O grande desafio a melhor forma de armazenamento, para os dados gerados
por projetos de pesquisa na area da biologia molecular, como o projeto genoma
humano, que possui centenas de dados a espera para serem armazenados e tratados. A
partir dessa necessidade de armazenar e tratar os dados vem surgindo uma enorme
quantidade de banco de dados voltado pra essa area da biologia.

“Existem basicamente dois tipos de bancos de dados disponiveis para utilizagdo
na pesquisa de genes e proteinas” (Baxevanis & Ouellette 2001). Esses bancos sdo
chamados respectivamente de primarios e secundarios, onde o banco primario e
responsavel por apresentar resultados de dados experimentais que sdo publicados com
alguma interpretagdo(comunicagdo com outros bancos), mas ndo havendo uma analise

aprofundada desses dados. E o exemplo do GenBank, EMBL e PDB(Protein Data

Bank). Ja o os secundarios ao contrario, sdo aqueles onde existe uma compilagdo(reunir
varias informagdes de outros bancos) e interpretagao dos dados de entrada por um ou
mais cientistas, de tal forma que podem ser obtidos os mais representativos e
interessantes. Sdo eles COG, SWISS-PROT e o TrEMBL.

Segundo Falcdo, 2005 de uma forma geral existem varias vantagens em se

trabalhar usando banco de dados como:

¢ Velocidade/Eficiéncia: Os dados sao obtidos e atualizados rapidamente no
BD:;

¢ Concorréncia: diferentes aplicagdes/usuarios podem compartilhar os mesmos
dados;

e Redundancia controlada: dados compartilhados nao precisam ser replicados;

¢ Aplicabilidade: Diminui¢do no tempo de desenvolvimento da aplicagao.

A grande dificuldade enfrentada quando se fala em banco de dados € que poucos
tém capacidade para lidar com dados complexos, como dados multimidias, texto, dados
espaciais, ou dados genéticos.A dificuldade desses dados esta em serem controlados,

como questdes localiza¢do de genes em cadeias de DNA e sucessdes de genes. A figura

—I—_
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4 mostra as etapas de armazenamento de segmentos (sucessdes de genes) de DNA em
um banco de dados.
ATTAGCTACG

3
am Adenine

I3 Thymine
am Guanine _’
mm Cytosine Banco
de
i :N,u..b Irficu do Segmento de TN A . DﬂdOS

Representogdo de Segmento de [N A gue
zati 2endo insendo no banco de dados

Sepmento de INA

Figura 4. Etapas realizadas para armazenar um segmento de DNA em um banco de

dados.Fonte: Wieczorek,2002

No Brasil a grande dificuldade hoje encontrada € o alto custo para implantar um
sistema de gerenciamento de banco de dados, pois os sistemas hoje existentes no
mercado sdo muito caros tornando vidvel apenas para grandes empresas. Além de ndo

serem encontrados com facilidade no mercado.

Vamos falar agora sobre alguns exemplos de bancos de dados utilizados na area

da bioinformatica:

4.2 GenBank:

Segundo Falcdo, 2005 “¢é o banco de dados de seqiiéncia de DNA mais
conceituado hoje no mundo, mantido pelo National Center for Biotechnology
Information (NCBI) da National Library of Medicine (NLM). Ele foi estabelecido em
1978 como um repositoério central para os dados de seqiiéncia de DNA.”

O GenBank ¢ mantido como uma combinagdo de arquivos de textos
padronizados,bancos relacionais e arquivos que contém notagdo de Sintaxe Abstrata,
(utiliza uma linguagem diferente da linguagem de programagdo, devido a necessidade
de especificagdo de estruturas de dados de forma abstrata). A cada acesso ao GenBAnk é
atribuido um identificador Gnico pelo NCBI. Novos identificadores sao relacionados as
atualizagOes, s6 que o identificador da entidade original permanece inalterado para a

proposta de arquivamento.

—l—_
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Usuérios comuns nio conseguem acessar as estruturas dos dados diretamente por
meio de consultas ou outras fungdes. A maneira de se fazer consulta € fornecida por
meio da aplicagio Enfrez que permite a busca por palavra-chave, a seqiiéncia e
identificadores inicos do GENBANK por uma interface estatica.

O GenBank nio é um banco de dados curados ou seja as informagdes podem

possuir inconsisténcia.

43 PDB:

“Criado em 1971 pelos Drs. Edgar Meyer ¢ Walter Hamilton do Brookhaven
National Laboratory, a gestdo foi transferida em 1988 ao Research Collaboratory for
Structural Bionformatics (RCSB). Rutgers University é a sede principal e estar
atualmente dirigido por Helen M. Berman™. (Beman, 2006)

O Protein Data Bank consiste em uma organizagdo que atua como centros de
armazenamento,processamento e distribuigdo de dados. Esse ¢ um banco de dados de
estrutura de proteina e outras macromoléculas. Responsavel por fornecer detalhes
experimentais sobre a geragdo da estrutura, atribuigdes da estrutura, coordenagoes
atdmicas entre outras.

Segundo Ferreira, 2005 este banco de dados armazena também estruturas 3D de

proteinas e Macromoléculas.

Figura 5: Proteina 3D

Fonte: Ferreira, 2005




44 SWISS-PROT:

Este banco foi criado em 1986 pelo Departamento de Bioquimica Médica da
Universidade de Genebra e EMBL. E mantido pelo Swiss Institute of Bioinformatics
(SIB) e EB/EMBL.

O SWISS-PROT mantém um alto nivel de anotagdes, como a descri¢do e a
funcdo da proteina, estrutura dos seus dominios, modificagdes pos-tradugdo, além de ter

uma estrutura que facilita o acesso computacional a diferentes campos de informagdes.

45 TrEMBL:

O TrEMBL é um suplemento de anotagdes do SWISS-PROT nele esta contido
todas as informacdes de seqiiéncia de nucleotideos do Embl ainda ndo disponivel no
SWISS-PROT. As entradas desse banco sio menores e menos anotadas do que a do
SWISS-PROT, mais sdo transferidas para o mesmo assim que uma anotagdo confiavel
seja disponivel.

Os bancos de dados sdo essenciais para uma boa organizagao € armazenamentos
dos dados, No decorrer do tempo percebeu que seria praticamente impossivel armazenar
e organizar essa enorme quantidade de dado produzido pelos genes, por isso se tornou

tao importante os bancos de dados.
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S Conclusio

Apods pesquisa realizada vimos que a informatica esta presente nas mais diversas
areas do conhecimento inclusive na biologia. A jun¢do da informatica com a biologia
deu origem a uma nova ciéncia denominada Bioinformaética, trazendo com ela inimeras
vantagens como a velocidade de processamento de dados, armazenamento e
organizagdo de dados, entre outras, com isso vimos resultados que levariam anos para
serem descobertos hoje levam meses e ate dias.

Ver-se também a grande importancia e a evolugdo dos bancos de dados voltados
para essa area, € que sem os bancos de dados seria impossivel hoje a organizagdo e
armazenamento precisos das informagoes.

Os bancos de dados s@o devidos em dois tipos os primarios e secundérios, onde no
primarios os resultados publicados sdo experimentais. J4 os secundérios os résultados
passam por uma analise mais aprofundada com isso obtém resultados mais interessantes
e representativos.

Devido a grande quantidade dados produzidos pelos projetos de bioinformaticas
foram criados bancos de dados especificos onde estes bancos armazenam, organizam e
disponibilizam essas informagdes na internet facilitando assim o acesso as informagdes
para os bioinformatas.

Com isso concluimos que a informatica é uma ferramenta extremamente poderosa e

que aliada a biologia € essencial para o desenvolvimento de pesquisas da cura dos mais

variados tipos de doengas, agilizando resultados e beneficiando o0 mundo.
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