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RESUMO

Protein Locator: um método para consolidacdo de redtados na
identificac&o de proteinas

Autor: Higor de Souza Rodrigues
Orientador: Wagner Fontes
Programa de Pos-graduacdo em Engenharia Elétrica

Brasilia, julho de 2008

Um dos papéis mais importantes da Bioinformatica pted6mica pode ser descrito
como o tratamento do conjunto de dados gerado a p@r do sequenciamento de
proteinas, construindo de forma eficaz e organizadanformacdes inteligiveis para os
pesquisadores dessa area. Existem diversos bancas dbhdos de sequéncias, como o
EMBL, o SwissProt e o UniProt, bem como diferenteprogramas para realizar buscas
por similaridades nestes bancos de dados, como o $tat, o Fasta, o Blast e
AACompldent. O objetivo deste estudo foi construirum sistema inédito que apresente
de maneira probabilistica a similaridade entre proeinas que constituem os bancos de
dados pré-existentes e os dados experimentais focios pelos pesquisadores. A partir
da insercdo dos dados, o sistema, chamado Proteirodator, busca as sequéncias
similares nos programas ja existentes, e utilizaagoritmo QFAST de combinacgéo de p-
valores e também o algoritmo PLscore, uma nova veis do QFAST proposto por este
estudo, para a combinagdo de todos os resultadostidbs. Os algoritmos realizam a
combinacdo das probabilidades dos resultados forneos pelos programas de
identificacdo e o Protein Locator apresenta ao usui& os valores originais de cada
programa e o valor consolidado pela combinacdo dagsultados, sendo formado pelo
identificador da proteina e a probabilidade de errodo match.

Para a validagdo do método de combinacéo de resulas e do algoritmo PLscore,
foram realizadas pesquisas de identificacdo de 18muntos de dados de experimentos
tedricos com proteinas que simularam seu seqiencianto, anélise de composi¢cédo de
aminoacidos e obtencdo da lista de massa de peptide Em 9 desses experimentos,
foram incluidos desvios laboratoriais e nos outro® foram utilizadas as informacdes
completas. Em 14 dos 18 resultados, a combinacéosddados possibilitou o aumento na
acurdcia do resultado; em 4 casos, ndo houve mudascnas conclusdes das pesquisas e
em nenhum caso houve piora dos resultados. O temmmtre 0 armazenamento de
informagbes das pesquisas e a espera pelos resulted combinados foi de
aproximadamente 30 minutos, bastante inferior ao tpo medido para se realizar um
experimento semelhante de forma manual, cerca deh®ras.



ABSTRACT

Protein Locator: um método para consolidacdo de redtados na
identificac&o de proteinas

Author: Higor de Souza Rodrigues
Supervisor: Wagner Fontes
Programa de Pos-graduacdo em Engenharia Elétrica

Brasilia, July 2008

The analysis of protein sequencing data is one ohé most important roles of
proteomic bioinformatics. In addition, bioinformati cs organizes data in an optimized
way to be used by researches in this area. Thereeasome protein databases, such as
EMBL, SwissProt and Uniprot with software to searchfor sequencing similarities such
as Mascot, Fasta, Blast and AACompldent. The aim ahis study was to create a new
system to calculate statistical similarity degree étween proteins described in databases
and experimental data. The system, called Proteindcator, compares experimental data
with sequences through the preexisting software andises both the QFAST p-value
combination algorithm and the PLscore algorithm (anew version of QFAST proposed
by this study) to combine results. The algorithms @mbine probability between the
results from the sequences search software and Pent Locator shows the original p-
values from each software, the p-value obtained fro results combination, and also the
protein identifier and the probability of match.

To evaluate the results combination method and thBLscore algorithm, we have
used 18 data collections from theoretical experimés in which protein sequencing,
analysis of amino acids composition and peptides rsa were simulated. In 9 of these
experiments, we have included the laboratory erroand in the other 9 we have used the
complete data. In 14 out the 18 results, data comimtion method increased accuracy; in
the other 4, results were equivalent to those foundithout combination. Combination of
results and protein identification required 30 minues from laboratory data insertion
while manual search would usually require approximéing 3 hours.
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1. INTRODUCAO

1.1. CARACTERIZACAO DO PROBLEMA

Uma caracteristica bioquimica fundamental comumdag os organismos é o0 uso de
DNA (&cido desoxirribonucléico) para armazenar rimacdes genéticas. Watson e Crick
propuseram, em 1953, a estrutura do DNA, compastaim arranjo tridimensional de dois
filamentos [1]. Os filamentos sé@o polimeros linsatzenstituidos por quatro tipos diferentes
de mondmeros (nucleotideos contendo as seguirges bédrogenadas): adenina (A), citosina
(C), guanina (G) e timina (T). O pareamento especiflessas bases na dupla hélice (as
ligacOes sdo sempre estabelecidas entre C-G e pd4S3ibilita determinar a sequéncia dos
mondmeros no filamento pareado. Essa caracteristicmdamental para a conservagdo da
informac&o genética durante a reproducao celut@s gada um dos filamentos, apos uma

separacao entre eles, pode servir de base parsiaugdo de seu novo par.

A sequéncia dessas bases é a forma de armazenasaemimrmacdo genética. Ela
determina a sequUéncia das moléculas de acido Ghoo (RNA), por um processo
conhecido como transcricdo, que, por fim, determanaequéncia de aminoacidos das
proteinas produzidas nos organismos, por meio doepso de traducdo. Esses processos

serdo mais detalhados no capitulo 2 desta dis@ertag

O conhecimento da sequéncia de aminoacidos de uotaina é importante por
diversos motivos. Primeiro, para elucidar seu misoam de acdo. Proteinas com novas
funcionalidades podem ser geradas pela alterac&segi@ncias de proteinas conhecidas.
Segundo, porque a seqUéncia de aminoacidos é umde@sminantes da estrutura
tridimensional da proteina, por meio das interag@dse eles. Terceiro, a determinacdo da
sequéncia faz parte dos estudos de patologia nate@s alteracdes de sequiéncia podem
produzir funcdo anormal de proteinas e causar dsersgndo que algumas fatais, como a
anemia falciforme e a fibrose cistica, que podemresultado da alteragdo de apenas um
aminoacido dentro de uma proteina. Por fim, a sef@é&le uma proteina revela informacgdes
sobre sua historia evolutiva, pois as proteinas spuassemelham umas as outras em sua

sequéncia tém um ancestral em comum [2].
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Para se identificar proteinas com seguranca ndtadsy pode ser necessario utilizar
mais de um programa de identificacdo e, para awmenhda mais a confianga, utilizar
diferentes técnicas de identificacdo na mesma pEsq®egundo as recomendacbes da
editoria da revistaMolecular & Celular ProteomigsSteven Carr e colaboradores [3], para
que uma publicacdo seja aceita nesta revista,essé@io realizar uma série de procedimentos

durante a pesquisa, inclusive, identificar a pnateitilizando mais de um programa.

Para que o cientista utilize diferentes progranéasgcessario que ele verifique as
condicOes de submisséo de pesquisas em cada peogrerdesejar utilizar, acesse a pagina
webdo programa, preencha o formulario com as infoffleagsubmeta e aguarde o resultado.
A pagina de resultados possui uma série de infdiesacsendo necesséario estabelecer um
padrdo para aceitacdo do resultado. ApOs essa iminaentificacdo, o cientista precisa

realizar o mesmo procedimento para os demais pragrgue deseje utilizar.

Os resultados de cada programa séo apresentaduégémsyeh Para que o cientista
armazene-o0s, é necessario que seja estabelecidné&ioto de armazenamento de dados.
Apoés obter todos os resultados necessarios, calola,afo cientista, realizar uma analise

estatistica dos resultados para definir a reakpratidentificada.

1.2. OBJETIVOS

O objetivo deste projeto € aumentar a probabiliddeleacerto na identificacdo de
proteinas, de acordo com o constatado por Gonzleplaboradores [4], por meio da

combinacéo dos resultados de diferentes prograeatedtificacdo de proteinas.

Para tanto, devera ser produzido um sistema quenger as informacdes das
pesquisas do cientista e permita a consolidacaoednsdtados por meio da combinacdo dos
resultados obtidos por diferentes programas detifibagdo de proteinas, abordagem

atualmente conhecida compomteomics pipeling5].

Esta iniciativa é pioneira, uma vez que os experiow de protedmica realizados
atualmente utilizam, de forma manual, mais de uogngama de identificacdo apenas para
comprovar o0 resultado do primeiro programa utilzadem que 0s mesmos sejam

combinados.
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A visdo geral deste sistema é da seguinte forma:

v e Formularios Envio e
Diferentes dados h recepgio

?XI:feriment ais: v ——
°pMLassa' programas:
-Taxon;mia- Banco de *Blast;
°Cornposigﬁ£) de dados *Fasta; .
aminodacidos; Locator *Mascot; .
*Seqiiéncia de proteina; *AACompident;

*Fingerprint. \_//

Edicao de dados

Resultados isolados e
combinados

Figura 1-1 Viséo geral do sistema

O foco do projeto € a facilitacdo e o aprimorameatds buscas para identificacao de
proteinas, realizadas por profissionais de labocsdde pesquisas em bioquimica.
Atualmente, os experimentos realizados para ideatfio de proteinas seguem o seguinte
fluxo de atividades:

19



Acesso aos sites dos programas e
preenchirmento dos farmularios

Fornecer
Cados

Realiza N
pesquisas /> Dadoswilidos "  Dados invalidos /\LD_)

Programas realizam huscas por
similaridade nos bancos de dados

Formatar e \ m
Processar os - >@
resultados \ resultados )|

E realizado o processamento dos
resultados para obtengfo de escore
e probabilidade de erro dos

0s resultados sdo exibidos ermn
pagina HTML, ou erm ermail, no caso
do AsCompident. Para armazena-
|og, 0 UsUArio precisa salvar o

mesmos, bem coma o alinhamento
abtido entre o5 dados farmecidas e o
hanco de dados.

arguivo em seu computador ou
imprimir o resultado

LEGEMDA,

. Estado inicial
@ Estado final

Estado de tomada de
decisdo

Figura 1-2 Diagrama de atividades da identificacdo  de proteinas

Na realizagdo da pesquisa, 0s cientistas devenr fediagrama acima para cada um
dos programas que desejar utilizar na identificatg@proteinas. Frequentemente, é utilizado
apenas um programa de identificacdo ou o0 segundgrgma é utilizado apenas para

confirmar o resultado do primeiro.

O projeto objetiva construir um sistema que pobsbia utilizacdo, de forma
automética, de vérias ferramentas de identificagiéiyltaneamente, para a mesma pesquisa,
realizando o armazenamento dos resultados origgnaisonsolidacao estatistica dos mesmos,
facilitando a tomada de decisdo por parte do aEntiA utilizacdo do sistema segue o

seguinte fluxo de atividades:
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ACESS0 a0 site do prograrma e preenchimenta dos formularios para
pesquisa

( Faornecer Dados

Avaliagdo de
compatihilidade

dos dados com os
programas

/{“- X Erro
Dadusvélidnsv Dados invalidos k

Dados incompativeis: & apresentado o erro e 0 usuariolpode
fornecer novamente o0s dados

Dados compativeis
COM 0 programas

Definir programas
para pesquisa

'\ Armazenar
Executar pesquisas }

resultados no
I' hancao de dadaos

Resultados armazenados e separados por
peSHUiSas, USUANo e programa utilizado

( \L— I Formatar e
& Exihir resutlados processar os
\ }\ Resultados resultados
analizados e

consolidados
estatisticamente

Figura 1-3 Diagrama de atividades da identificagdo  por meio do sistema
Protein Locator

1.3. ORGANIZACAO DO TRABALHO

Este capitulo aborda a contextualizacdo, objetivogrojeto e visdo geral. No capitulo

2, sdo apresentados alguns conceitos basicos ¢éadmioa e, no capitulo 3, sdo apresentados

alguns conceitos basicos em computacao.

No capitulo 4, é realizada a revisdo bibliografuxan citac6es de referéncias para os

programas de identificacdo de proteinas abordadogrojeto e outros programas com
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funcionalidades que sao englobadas pelo projeesaspde ndo serem alvo dos algoritmos
deste trabalho.

O capitulo 5 apresenta a metodologia de desenvehtondesoftware utilizada no

projeto, bem como as funcionalidades do sistenigueras figuras ilustrativas das mesmas.

O capitulo 6 é crucial, pois apresenta os testdza€los, os resultados e a analise dos
mesmos, que comprovam o alcance dos objetivos stap@ a forma como isso pdde ser
medido. Esta etapa requereu amplas discussfesasninembros do projeto e cientistas do
laboratorio de bioquimica, visando apresentar daglisnente relevantes para a avaliacao do

sistema.

No capitulo 7, o foco é a conclusdo das analisdizaglas no projeto e a indicacao de

trabalhos futuros que poderdo melhorar ainda maistema.

Os apéndices desta dissertacdo estdo bastante encodescricdo do sistema. O
Apéndice A apresenta a especificagao funcional, abordandistos casos de uso, regras de
negocio e os principais cenarios do sistemaApg@ndice B especifica o banco de dados
desenvolvido neste projeto, detalhando as entid@@éslas do banco de dados) e seus
relacionamentos. Por fim, Apéndice C procura tornar possivel a administracdo do sistema
por usudrios capacitados, incluindo as instrucdesa pinstalacdo dosoftware para
desenvolvimento de novas funcionalidades e a es&rde arquivos utilizados pelo sistema.
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2. CONCEITOS BASICOS EM PROTEOMICA

2.1.1. Protebmica

O proteoma € o conjunto das proteinas expressasgegloma de um organismo,
grupo de células ou secrecdo, em uma determinadecdo fisioldgica [6]. Protedmica é o
estudo das variagbes quantitativas dos niveis peegséo das proteinas e suas modificagbes
pés-traducionais (o0 proteoma ndo € conservado dastas células do organismo) [7]. As
suas aplicacoes sao frequientemente utilizadas stlaerta de novas drogas, diagnoésticos e
terapias para tratamento de doencas [8]. A palpsatedmica é formada pela mistura de
“proteins” e “genomics” e foi criada pelo profesddarc Wilkins [9] no inicio dos anos 90.
Nos anos 50 ja era feito o seqienciamento de acidusipor meio da Degradacdo de Edman
e 0s primeiros programas de computador para aumdianterpretacdo de resultados do
sequenciamento apareceram, permitindo o inicialdatificacdo das proteinas que viriam a

ser aplicados futuramente nos estudos dos proteldidjas

Algumas das perspectivas de aplicagcbes da protabromnpreendem estudos
farmacéuticos de novas drogas que tém como alveipes identificadas. A validacdo dos
alvos de drogas identificados, estudos de toxitalwgvitro e in-vivo e estudos dos efeitos

colaterais podem ser melhorados com ajuda da pnatad11].

A hipbtese de Watson e Crick [1] s6 foi realmerdenprovada nos anos 90, com a
determinacdo de sequéncias genbmicas completagerdenas de organismos diferentes,
desde microorganismos simples a animais mais cowogleEstes sequenciamentos foram

realizados por pesquisas em projetos de genomas.

O genoma ¢ a lista completa das bases nucleotiglisasomponham genes ou regides
intergénicas, que, por sua vez, compdem regidasrdélamento de DNA. O proteoma € a
representacdo funcional do genoma, abrangendo toslagpos, funcbes e interacbes de

proteinas de um organismo.

As proteinas sdo moléculas grandes e complexasperdaveis as funcdes vitais.
Elas estdo envolvidas nos mais diversos processtiyicos, desde a movimentagdo (ex:
actina e miosina, proteinas associadas a contmac&aoular), percepcdo do ambiente (ex:

diversos mecanismos fotossensiveis em animais sfendentes de proteinas) até os
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mecanismos de defesa contra infecgBes (ex: antispgs quais sdo proteinas) e de ataque
(ex: diversas toxinas de microorganismos sao deewd protéica) [2].

Cada proteina é formada, originalmente, como umééeia de aminoacidos, cuja
identificacdo e ordem sao preditas, em parte, oss, de acordo com a sequéncia de bases

presentes no DNA.

O DNA é um polimero linear constituido por quatiwo$ de bases nucleotidicas:
adenina (A), citosina (C), guanina (G) e timina, (Gie se organizam numa dupla hélice
formada por dois filamentos de bases entrelacaflaseqiéncia de bases ao longo do

filamento atua como uma forma de armazenar a irdoé&m genética.

A figura abaixo ilustra a dupla hélice do DNA, emegas bases nucleotidicas estao

pareadas:C—-GeT-A.

edicdo 2005, pagina 30

A sequéncia de DNA determina a sequéncia das mlakcde RNA (acido
ribonucléico) e as seqiiéncias de RNA, sao tradsizadacadeias lineares de proteinas, num

processo que sera descrito detalhadamente em aeguid

A codificacdo de cada um dos aminoacidos das paxed realizada pela expresséo de
um conjunto, chamado de cédon, com 3 bases ao ldadidamento do RNA (derivado do
filamento de DNA especifico). Esta relacdo exigtanttre a sequéncia de DNA e a sequéncia
codificada da proteina é chamada de cédigo genétfmenas uma pequena parte do material
genético codifica as proteinas, cerca de 3% dorgarfmumano. Ao restante do DNA cabem
importantes funcdes de regular a expressdo de gespecificos (que, por conseguinte,
produzem proteinas especificas) em tipos celularesndi¢cdes fisioldégicas particulares,
sendo este mecanismo conhecido como expressdag@mesar de praticamente todas as

células conterem o mesmo material genético, tipelalares diferem consideravelmente
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guanto as proteinas que produzem, ou seja, exiiferencas na expressdo génica entre as
células. A expressdo é regulada pela presenca décutas sinalizadoras (horménios,

citocinas, etc.) junto as células.

No processo de transcricdo, as sequéncias linebregenes sao transcritas em
moléculas lineares de acido ribonucléico, com ééecja complementar de ribonucleotideos:
no caso do RNA, a complementacdo é feita entre €4&U (a timina € substituida por
uracila no RNA). As moléculas transcritas de RNAlgro ser de trés tipos: RNA mensageiro
(mRNA), RNA ribossémico (rRNA) e RNA transportaddRNA). Os trés tipos participam
da sintese de proteinas, porém € o RNA mensags#m godifica a sequéncia da proteina a
ser produzida. Na figura abaixo, pode-se observarocesso de transcricdo, em que uma

sequéncia de DNA é transcrita em uma sequéncidNde R

= i ————— = -
= e H—

Transcricéo -
transcriptoma

Figura 2-2 Processo de transcricdo dos genes em RNA  Fonte: Proteoma, Ciéncia
hoje pagina 22 (com adaptacdes)

No processo de traducdo, cada codon, conjunto lmes&s ao longo do filamento de
MRNA, codifica um aminoéacido especifico dentre @6gibilidades apresentadas na tabela 2-
1, por meio de uma ligacéo entre o tRNA e o mRNAefuir, € apresentada uma ilustracéao
do processo de traducdo (que ocorre com maior érem@ no ambiente do ribossomo

celular), em que uma sequéncia de RNA é traduzidarea sequéncia de proteina.
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"Ribossomo

Proteina recem-formada

Figura 2-3 Processo de traducdo de RNA para protein  a. Fonte:
www.dorlingkindersley-uk.co.uk/ (com modificagGes)

As cadeias lineares de proteinas, formadas a partimducdo do RNA, se enovelam
formando estruturas tridimensionais e, apos o damanto, podem se ligar a outras proteinas

por meio de fortes interacdes.

A estrutura primaria da proteina € caracterizadaupta sequéncia de aminoacidos
gue ligados formam cadeias peptidicas e essa sagitinaminoacidos é um dos fatores que
determina a estrutura tridimensional da proteioa,npeio das interacdes entre eles. Além da
estrutura primaria, existe a secundaria, em queadsias peptidicas podem se dobrar em
estruturas regulares, a terciaria, em que protdirtaessoliveis se enovelam em estruturas
compactas com interior apolar e a estrutura quaternem que cadeias peptidicas se

associam em estruturas de multiplas subunidades.

Os aminoacidos séo as unidades basicas das peot€ada um deles é constituido de
um Carbono central ligado a um grupamento amina3®Huma carboxila (COO-), um
atomo de hidrogénio (H) e um radical (R), sende estjue diferencia um aminoacido de
outro. As vinte diferentes cadeias R encontradagifntemente em proteinas variam em
tamanho, forma, carga, capacidade de formacao ntegpde hidrogénio, carater hidrofébico
e reatividade quimica. A fim de unificar a repreaeéio simplificada dos aminoacidos,
facilitando os desenvolvedores de sistemas, a IURA@rnational Union of Pure and
Aplicable Chemistry [12] criou uma tabela contendo a lista com os nadgidos
representados por um codigo de uma ou trés |letepgndendo da aplicacdo desenvolvida. A

seguir, a tabela com esta repesentacao:
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Tabela 2-1 Aminoacidos e seus cb6digos de uma e trés letras

Cédigo de uma letra Cédigo de trés letras Nome doranoacido

A Ala Alanina

R Arg Arginina

N Asn Asparagina

D Asp Acido Aspartico

C Cys Cisteina

Q GIn Glutamina

E Glu Acido Glutamico

G Gly Glicina

H His Histidina

I lle Isoleucina

L Leu Leucina

K Lys Lisina

M Met Metionina

F Phe Fenilalanina

P Pro Prolina

S Ser Serina

T Thr Treonina

W Trp Triptofano

Y Tir Tirosina

V Val Valina

B Asx Acido Aspartico ou
Asparagina

z GIx Acido Glutamico ou
Glutamina

X Xaa Qualguer Aminoéacido

Cada um dos aminoacidos possui uma estrutura wifieda e propriedades
especificas, como ponto isoelétrico, peso moleailzarga. A seguir, uma ilustracdo de uma

molécula de aminoacido, com o grupo amino e a g#ebe o radical marcado em tom de

rosa.
Grupo Carboxila
CcoO
H'[ﬁ_E‘_H
Grupo Amino &H_)
JJOO' Radical
Figura 2-4 Representacdo do aminoacido “Aspartato” Fonte: Lehninger

Biochemistry 42 edicdo 2005, pagina 10 (com modificacdes)

O ponto isoelétrico (pl) corresponde ao pH em goma unolécula apresenta carga
elétrica liquida igual a zero, ou seja, ha equdilentre as cargas positivas e negativas na
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molécula [13]. O pl de uma molécula pode afetarssiabilidade em agua e a capacidade de
interagir com outros compostos dependendo do meiogee esteja [14]. A andlise de
proteinas feita por eletroforese bidimensional PAGE) utiliza as propriedade elétricas da
amostra, separando as proteinas em um gradieriel @en uma de suas dimensdes. Outra
caracteristica importante, utilizada para separdgdproteinas, € a massa molecular (MW —
molecular weight que é a soma das massas de todos o0s elementodétalla em questao.
Alguns aminoacidos apresentam-se, em certas cadifiSiologicas, com carga elétrica
positiva, outros, com carga negativa e ainda exists eletricamente neutros. A interacao
entre cadeias de cargas opostas sdo chamadas @& palinas, existindo nas proteinas
aproximadamente a cada 30 residuos de aminoadifips [

A sequéncia, a composi¢cao de aminoacidos, bem eamassa molecular de proteinas
encontradas em organismos nao interligados evalunte é bastante diferente. Por outro
lado, proteinas com a mesma atividade em organisem®utivamente proximos
freqientemente apresentam elevado grau de sinaitlridDessa forma, cada tipo de
organismo produz proteinas que podem nos fornemecteristicas para identifica-los e

determinar o grau de semelhanca entre organismogemo entre moléculas [2].

A identificacdo de proteinas também é uma impatdonte de informacdo para a
area médica. Um dos exemplos reside no estudo decds genéticas, que podem ser
causadas por uma proteina mutante, a qual contéanseqiiéncia ou uma composicado de

aminoacidos diferentes da proteina normal, querdemeocupar o lugar originalmente.

Projetos de andlise de proteomas tém crescido m@mi@ com o término de
sequenciamentos completos de genomas. ProjetosotEomas revelam quais genes sao
expressos nas celulas na forma de proteinas erimepeos mais aprofundados, podem
fornecer informacdes sobre diferentes formas deesgpo dos genes em proteinas. A

plenitude do sequenciamento de genomas permitélidgeade diferentes proteomas [16].

2.1.2. Bioinformética

Existem varias definicbes na literatura para egtac@. Uma definicdo bem aceita € a
de Luscombe e colaboradores [17], que define anfiohatica como uma unido entre
biologia e informatica envolvendo tecnologias cotapionais de armazenamento de dados,
manipulagéo e distribuicdo de informacdes reladasa macromoléculas como DNA, RNA
e proteinas [18]. O papel da Bioinformatica noggtos de andlise de proteomas envolve o
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armazenamento e a manipulacdo de grande quanti@aiddormacdes, que incluem imagens
de géis bidimensionais, cromatogramas, espectrosmdssa e a disponibilizacdo de
informacdes de proteinas ja identificadas, taisacena massa, pl, composicéo e seqiéncia de

aminoacidos, até a determinacéo e exibicdo detestsu3-D para visualizacéo de proteinas.

Assim como temos os estudos biolégigesivo, realizados em organismos vivos e 0s
estudosin-vitro em meios artificiais, a Bioinformatica pode sengsiderado o estudo da
biologia molecular in-silico, realizado por microprocessadores. O que difeaenai
Bioinformatica da biologia computacional é a suaitlhicdo a analise de estruturas, sequéncia
e funcbes de genes e genomas e seus correspongent&isos (proteinas traduzidas e
proteomas) [18].

Para a distribuicdo de informacdes de genomas twgmas, é indispensavel a
aplicacdo da Bioinformatica, pois € esta a ciémegponsavel pelo armazenamento das
informacgdes em bancos de dados e disponibilizagdeed para consultas pela internet. Os
avancos das pesquisas séo favorecidos pela maidbdicdo dos dados, em bancos publicos

e por meio de ferramentas de busca e analise dléadss.

O grande foco das analises em Bioinformatica €ilizab o processamento e a
compreensdo de dados, gerados em grande volumeaxp@rimentos de genbmica e
protedmica, e viabilizar a interpretacdo dessessladim de levar a melhor compreenséo dos
sistemas vivos e suas funcgdes celulares. As furgglekares sempre envolvem a participacao
de proteinas, cuja caracteristica estrutural e idaat provém de suas sequéncias de
aminoacidos. As analises desempenhadas pelas &na@srcomputacionais tém aplicacdo no
desenvolvimento de uma base de conhecimento pamasndrogas, analises de DNA e

biotecnologia em geral, como para a agricultura.

Dessa forma, os objetivos da Bioinformatica sasedeolvimento de ferramentas
computacionais e bancos de dados e a aplicacésdesgeracao de conhecimento biologico
para melhor entender os sistemas vivos. As ferremaaomputacionais incluem programas
para andlise de seqienciamento, de estruturafuncdenalidades de moléculas biolégicas.
[18]

Os avancos da Bioinformatica possibilitaram: a dfamacdo de bancos de dados
primarios de proteinas, que se apresentam como/asgie texto puro, para bancos de dados

secundérios, que sdo estruturados e com acessg diveriacdo de ferramentageb para
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acesso as informacges dos bancos de dados denpsptaicriagdo de diversas ferramentas
para localizar sequéncias de proteinas por suasedibs caracteristicas; a evolugdo dos
equipamentos para espectrometria de massa e damdetas para analise de géis 2D

(técnicas que serdo abordadas posteriormentedisséatacao).

Nas analises de amostras de proteinas realizag@sante, sdo obtidas informacgdes
de diferentes caracteristicas, algumas genéricasjocmassa e pl. Outras, bastante
especificas, como massas de conjuntos de pepticEoppsicao e sequéncia de aminoacidos

e caracteristicas dos reagentes utilizados nasligasce da estrutura da proteina.

Os programas de identificacdo de proteinas porisende suas caracteristicas sao
muito especificos e recebem como insumos apenasydeados tipos de dados, normalmente
referentes a apenas uma técnica de identificac@amtéddessa limitacdo, o desafio proposto
para este projeto foi a elaboracdo de um sistem@leto, que abordasse as informacdes
obtidas das diferentes técnicas de identificacamglisasse as possiveis ferramentas
disponiveis e consolidasse os resultados apressnpad essas ferramentas.

2.2. TECNICAS DE IDENTIFICACAO DE PROTEINAS

Atualmente s&o utilizadas diferentes técnicas decdao e identificacdo de proteinas,
cada uma observando determinadas caracterissodagdamente, da amostra analisada. Neste

projeto, enfocamos trés técnicas, descritas abaixo.

Antes da aplicacéo de uma técnica de identificdegdoroteinas, é necessario realizar a
separacdo prévia de uma proteina presente em umstramuma vez que a maioria das
amostras é formada por misturas de proteinas.i#arapodem ser utilizadas as técnicas de
eletroforese 2D [8] (separacéo de proteinas deamustra por pl e, em seguida, por massa
molecular) ou cromatografia (método de separagiafem que 0os componentes passam por
uma distribuicdo seletiva, promovendo a separagélesy [19]. ApOs a separagdo das
proteinas da amostra, uma delas (ou uma misturgpoocds componentes) é selecionada, de
acordo com o interesse da pesquisa. A seguir, uemgo de gel-2D, apresentando

caracteristicas de pl e massa da amostra:
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Figura 2-5 Exemplo Eletroforese 2-D  Fonte: Dissertacdo de mestrado de Adriana
Magalhéaes [20]

A primeira das técnicas aplicadas a identificacém lista de massas dos peptideos
(PMF). Nessa técnica, as particulas de uma amgastoaionizadas e essas particulas
carregadas sao organizadas de acordo com suassrfBsa odo espectrdmetro de massa é
formado por trés partes principais: fonte ionicaal@ador de massas e um detector [22].
Estes equipamentos produzem um espectro dos peptide constituem a proteina presente
na amostra utilizada, cujos picos indicam a raz@ssal/carga, geralmente com resolucao
suficiente para permitir a diferenciacdo entre dgés e entre formas multiplamente
carregadas da mesma amostra. A diferenca entreasnassdistancia entre picos possibilitam
a identificagdo de aminoacidos.

O conjunto das massas moleculares dos peptidesdifichdos pelo espectrdmetro de
massa, constitui a impressdo digital da proteinrdHP- Peptide Mass Fingerpriit As
informacbes de PMF podem ser utilizadas para ifigantiproteinas em bancos de dados,
identificar falhas no processo de transcricdo ééamas modificagbes pds-traducionais [23].
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Os instrumentos atuais sado capazes de obter espetdr massa com precisdo de
0.01Da ou melhores, porém, na identificagdo deepras, 0s erros sdo inevitaveis, podendo
ser reduzidos. Existem inimeras fontes de errosxg@rimentos laboratoriais, desde a forma
de manipulacdo da amostra até o estado de condendas equipamentos utilizados.
Também contribuem como fonte de erro a crescerdatigiade de informagfes depositadas
nos bancos de sequéncias e, em muitos casos, esidido. Em um ambiente desse tipo,
quanto maior a quantidade de informacdes utilizguas identificacdo (fornecidas como

fonte de busca), menor a chance de falha [24].

Tabela 2-2 Exemplo de lista de massas

M/z Intensidade
718.398022 195.170000
1193.569765| 288.430000
1204.616805| 256.310000
1234.679047 | 563.930000
1320.567813| 905.550000
1362.677240| 1160.970000
1434.735636 | 977.560000
1440.677187 | 228.580000

A segunda técnica de identificacdo abordada per @sijeto € o seqienciamento da
proteina, identificando os aminoacidos que a compéea ordem em que se encontram. A
andlise da composicédo dos peptideos, determinasda aequéncia, pode ser realizada pela
técnica de Degradacdo de Edman, que pode serdeitborma manual ou automatica,
utilizando equipamentos adequados [25]. Nestadac®i utilizada a derivatizacdo N-terminal
com PITC seguida por uma clivagem acida que realimmoc¢do dos aminoacidos por meio
de interacdes quimicas com a parte N-Terminal eéptigeos. Os aminoacidos sdo removidos
um a um, classificados por cromatografia e a sem@dmear pode ser determinada [2]. A

seguir, um exemplo de reacédo durante a Degrada&cBdman:

7Y o

3 p
- NH-CH-C
H R |
L TreER),
(ZIC) 2
PEPTIDIO |

Figura 2-6 Etapa durante o sequienciamento por degra
www.unb.br/cbsp/ [26]

dacédo de Edman Fonte:
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Outra técnica utilizada € analise da composica@rdamoacidos da proteina. Esta
andlise pode ser realizada manualmente, por meidd@ise da proteina, feito em vapor de
HCI e sua subsequente separacédo, derativacao &figagdo dos aminoacidos. A hidrélise
acida leva a clivagem de todas as ligacdes pep$igigistentes na amostra, produzindo uma
mistura de aminoacidos livres que, ao serem dé&ads, seja com ninhidrina, PITC ou
outros agentes, podem ser detectados e quantificgdse processo informa a concentragéo
de cada um dos aminoacidos presentes na amostra@aindo, informar a ordem em que se

encontram [27]. A seguir, um exemplo de reacédordara Degradacdo de Edman:

@]

Y
1\|1H—<|3H-cf 0
NH-CH-C
H E
I|{2 “TpER],
HCI6N | H,0
o
i NH CH-C
HHCHC. g+ 11 “om  + (n-2) Aminoécidos
i g H E,

Figura 2-7 Etapa durante a analise da composicdo de  aminoacidos Fonte:
www.unb.br/cbsp/ [26]

Uma forma mais concisa de analise de proteinasitéizacdo de dados de mais de
uma técnica, conjuntamente, para a obtencdo détadsst Dessa forma, ao se realizar
experimentos de sequienciamento, composi¢cao de aonilos e espectro de massa para uma
mesma amostra, obtém-se um conjunto mais compktofdrmacdes que permitem mais

seguranca na tomada de decisoOes.

2.3. PROGRAMAS UTILIZADOS PARA IDENTIFICACAO DE
PROTEINAS

Atualmente, existem inimeros programas que podem udizados para a
identificacdo de proteinas. Estes programas séceciedpados em determinadas

caracteristicas da amostra, obtidas pelas difey¢é@taicas de analise de proteinas.

Estrutura geral dos programas:
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1) INTERFACEWEB (em que o usuario insere as informacfes que deskgar para

busca);

2) ALGORITMO DE PROCESSAMENTO (algoritmo caractéds do software de
identificacdo, em que é feito o processamento fmsmacdes inseridas pelo usuario para

realizacdo da busca pelos resultados);

3) BUSCA NO BANCO DE DADOS SELECIONADO (nesta etapaealizada a

busca nos banco de dados selecionado pelo usugpi@alefinido pelo software);

4) ANALISE ESTATISTICA DOS RESULTADOS (nesta etapasoftware faz a

analise estatistica dos resultados encontradgsanamedo-os para exibi-los ao usuario);

5) EXIBICAO DOS RESULTADOS (esta etapa pode semafenviando os resultados

por e-mailao usuario ou exibindo-os na INTERFAQEDB).

Os programas que realizam identificacao foogerprint (neste projeto foi utilizado o
Mascot) permitem ao usuario a busca de proteinadamos de dados desde que sejam
fornecidos dados como: lista de massas de pept{dassformas monoisotopica ou média),
enzima utilizada para clivagem, modificacfes padticionais e o banco de dados para busca,
dentre outros. A implementacdo do algoritmo deutdlclo escore no Mascot incorpora o
algoritmo de Mowse, descrito em [28], em gque realizdigestdo tedrica da sequéncia das
proteinas do banco e utiliza a lista de massaa dégtstdo para comparacdo com os dados do
usuario. No programa Mascot, o escore é apresentflarma -10*Log (escore de Mowse),
sendo que quanto maior o escore Mascot, maior acehde acerto no resultado. Outro
programa que permite a identificagdo por meio déStaica é o Phenyx. Este software
gerencia pesquisas do usuario, analisa resultadormeata graficos. Possui mais
funcionalidades do que o Mascot, porém 0 acess@letonao Phenyx é restrito aos usuarios

que compraram a licenca de uso.

Os programas que realizam a identificacdo por coagpa da seqUéncia da proteina
(neste projeto foram utilizados o Blast e 0 Fapemitem ao usuario a identificacdo de
proteinas com base em informagfes de sequéncé,cssjpleta ou parcial, a partir das
seguintes caracteristicas da amostra: sequénciandeoacidos (completa ou parcial),
geralmente no formato FASTA e matriz utilizada nxpeximento. O Blast possui algumas

caracteristicas especificas, como: utilizacao dantamia completa do organismo e filtro por
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regides menos complexas. Para que o algoritmo dst Bleja utilizado, é necessaria a
existéncia de uma sequéncia a ser pesquisada @nco e seqléncias para pesquisas. Sao
feitas buscas por subsequiéncias da pesquisa setesllaasubseqiéncias do banco de dados.
Para o estabelecimento do escore de alinhamentsedaéncia, o Blast utiliza uma
aproximacgdo heuristica dos resultados. Ja o Hastajite a escolha do banco de dados de
sequéncia onde se deseja realizar a busca, seitralgé dindmico e rigoroso, apresentando

as sequéncias similares exatas.

O programa utilizado para identificacdo de proteimeor sua composicdo de
aminoacidos, AACompident [29], permite a utilizagh® diversas constelagbes (conjunto de
aminoacidos que podem estar presentes na comppssefmio que a constelacdo utilizada
neste projeto € a constelacao livre (permite atilibdos os aminoacidos mais os duvidosos,
como o ASX — arginina ou asparagina). Além da casigdo percentual dos aminoéacidos, é
possivel informar os valores de pl e de massa miale®, também, utilizar dados de
taxonomia, uma proteina de calibracéo e sua coggmsie aminoacidos, o banco de dados a
ser utilizado para pesquisa. O escore calculadegter programa indica o grau de diferenca
entre a composicao pesquisada e a composicao at@$npis no banco de dados. O escore €
calculado, para cada uma das proteinas encontrexdésnco, pela soma do quadrado da
diferenca entre a composi¢do percentual de todasmiisodcidos da proteina pesquisada e
das proteinas no banco de dados. Os resultadosrd@nados do menor escore (melhor

resultado) para o maior (pior resultado).

Os programas Mascot, Blast, Fasta e AACompiderinfoescolhidos para utilizacdo
neste projeto por serem de uso consagrado entpessgiisadores, vastamente descritos na
literatura, terem acesso livre e, alguns deless(Béa Fasta), apresentarem versfes para

execucao local do programa também de uso livre.

Outra ferramenta para se localizar proteinas € agrama Multident [30] que
possibilita a localizacdo em bancos de dados deipes por meio de informagfes de ponto
isoelétrico, peso molecular, composi¢cdo de amidodcitaxonomia e outras informagdes
mais gerais das amostras. Este programa foi wdizmra escolher as proteinas empregadas

nos testes deste projeto.
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3. CONCEITOS BASICOS EM COMPUTACAO

3.1. BANCOS DE DADOS

Os primeiros bancos de dados surgiram para orgarammazenar e disponibilizar
dados, que consistiam em arquivos de papel ouvargjtexto de computadores acessados por
diferentes aplicativos. Esses bancos ou bases dies,dapds muitas evolugbes, permitiram
gue conjuntos de registros fossem armazenadosme fstruturada, a facilitar a obtencéo e
reorganizacdo dos mesmos e a producdo de informatapor meio dos sistemas de

gerenciamento de bancos de dados.

Um sistema de gerenciamento de bancos de dadosD)S@&Bum conjunto de
programas de gerenciamento que acessa informagdesrelacionadas. Seu objetivo é
permitir 0 armazenamento e a recuperacéo de cosjuiet dados [31]. Os SGBDs evitam que
os dados sejam guardados em sistemas de armazeéoa®emquivos, ou seja, arquivos texto
espalhados e acessados por diferentes aplicatiessa forma aleatdria de acesso as
informagdes pode resultar em redundancia e indénsis de dados, dificuldade no acesso
aos dados, isolamento de dados, anomalias de acessorrente, problemas graves de

seguranca e integridade.

A visdo abstrata dos dados - em que os detalhesrde e onde os arquivos com 0s
dados armazenados sdo omitidos - € possivel cditizagéio de SGBD. Esta visdo pode ser
acessada de trés formas: nivel fisico, em que nr#pdes de baixo nivel sdo descritas
detalhadamente; nivel conceitual, descreve quaissdestdo armazenados no banco de dados
e suas relacdes; nivel de visbes, que descrevagpante do banco de dados, pois muitos

usuarios nao estado interessados no banco completo.

Um modelo de dados € a estrutura que descrevedws,dseus relacionamentos, a
semantica e as restricbes de consisténcia. Paniverso deste projeto, serdo analisados os
modelos légicos relacionais (Modelo Entidade-Relagamento) e os bancos de dados
baseados em arquivoBldt File). Os modelos relacionais, com sua origem na dédadéd,
foram um sucesso em razdo de sua estrutura siraplesforme (um banco relacional é
composto por um conjunto de relacdes, com fundaagéat tedrica bastante soélida na
matematica). Segundo E.F.Codd [32], este modeloreles um banco de dados como uma
colecdo de relacionamentos entre valores que taspegquisitos basicos de existéncia.
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3.1.1. Principais formas de armazenamento de dados  protedmicos e
gendmicos

Modelos de dados relacionais

O modelo de dados mais utilizado para armazenameatawlados gendmicos e
protedmicos € o relacional. Este modelo € baseadari@cipios matematicos, dentre os quais
se destaca a Teoria de Conjuntos (os elementoslaagonam com 0s conjuntos da forma
pertence ou ndo pertence). Nesse modelo, todoswdiss s&o representados como relacoes
matematicas, possuindo dois possiveis predicadodadeiro ou falso. A linguagem padréo

utilizada em bancos relacionais € a SQitu&ured Query Language

A linguagem SQL foi desenvolvida na década de 7a &M por um projeto que
visava demonstrar a viabilidade da implementacdaonddelo relacional proposto por E.F.
Codd [32]. Esta linguagem é vastamente utilizadaspa simplicidade e facilidade de uso. O
padrdo SQL foi determinado pefanerican National Standards InstituANSI) em 1986,
pela norma ANSI SQL 87, e posteriormente peétdernational Organization for
Standardization(ISO) com a norma ISO/IEC 9075. Atualmente, estguagem permite a
utilizacdo de expressodes regulares, execuc¢desndancims recursivos e gatilhos na execucéo

de consultas, insercdes, remocdes e atualizacdefodmacoes.

Neste modelo de dados, relacional, as entidadetaelas de um banco de dados) séao
caracterizadas por um nome e seus atributos, contartratados por colunas. Essa estrutura
armazena os dados do banco. Muitas vezes, paragjuados armazenados na base se
transformem em informacdao util, € necessario gjsrsestabelecidos relacionamentos entre
os atributos de diferentes dados, entre atributognd mesmo dado ou entre atributos de um

dado com algum valor externo de comparagao.

Um relacionamento é caracterizado por uma assaciagéie atributos de diferentes
entidades. A estrutura logica deste modelo é esarepelo Diagrama Entidade-
Relacionamento. O diagrama E-R deste projeto é&eaprado ndApendice B — Modelo de
dados

Bases de dados em arquivos de texto
37



Esses bancos de dados mantém suas informacOesad®mgsem arquivos puros de
texto (lat file), um registro por linha. Nestes arquivos, os atab do registro sdo separados
por espaco em branco, ou virgulas (gerando arqu¥®¥) ou algum outro caractere
delimitador definido. Nestes bancos de dados, r@celacionamentos, pois se trata de um

simples arquivo de texto puro.

O formato frequentemente utilizado para sequérbgaproteinas é o FASTA. Este
formato € padréo, devido a simplicidade da exibgdseqiéncia que qualquer programa de
identificacdo de proteinas é capaz de processde. p&de ser iniciado com o nome da
proteina, precedido de “>" e, em uma nova linhse@iéncia dos aminoacidos no formato de
uma letra, segundo a IUPAC, em texto puro:

>gi|18203677 |sp|Q9ZGE9 | BCHN
MERVERENGCFHTFCPIASVAWLHRKIKDSFFLIVGTHTCAHFIQTALDVMVYAHSRFGFAVLEESDLVS
ASPTEELGKVVQQVVDEWHPKVIFVLSTCSVDILKMDLEVSCKDLSTRFGFPVLPASTSGIDRSFTQGED
AVLHALLPFVPKEAPAVEPVEEKKPRWFSFGKESEKEKAEPARNLVLIGAVTDSTIQQLOWELKQLGLPK
VDVFPDGDIRKMPVINEQTVVVPLQPYLNDTLATIRRERRARVLSTVFPIGPDGTARFLEAICLEFGLDT
SRIKEREAQAWRDLEPQLQILRGKKIMFLGDNLLELPLARFLTSCDVQVVEAGTPYIHSKDLQQELELLK
ERDVRIVESPDFTRKQLORMOQEYKPDLVVAGLGICNPLEAMGFTTAWSIEFTFAQIHGFVNAIDLIKLFTK
PLLKRQALMEHGWAEAGWLE

Figura 3-1 Exemplo de sequéncia em formato FASTA

3.1.2. Bancos de dados de proteinas

Existem bancos de dados biol6gicos implementadascdedo com os dois modelos
de bancos apresentados anteriormente: modeloae#ce bases de dados em arquivos de
texto. A utilizacdo de arquivos texto é justifiagoela auséncia de administradores de banco
de dados em alguns projetos, ou para permitir goatibilidade com programas previamente

desenvolvidos.

De acordo com seu conteudo, os bancos de daddgjicimd podem ser divididos em:
primarios, secundarios e especializados [18]:

Bancos primarios — contém os dados biolégicos originais. S&o abiaste de
informacdes pela comunidade cientifica. Contém goentidade minima de anotacdes. Nos
anos 80, os proprios cientistas inseriam os dadasuds pesquisas diretamente nos bancos.
Atualmente, as publicacdes em jornais cientificdgesn a prévia insercao das informacdes
em um dos bancos, para garantir sua livre distf@mui Também € importante notar que

atualmente os bancos de dados tém a insercédo acaaaios dados depositados feitas por
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moderadores, de forma a validar e padronizar seue@do, evitando os problemas
decorrentes da descentralizagéo que ocorria arnteside.

Alguns dos grandes bancos de dados de sequénciabnamte utilizados nas
pesquisas protedmicas sdo: Uniprot (este bancateam-se como primario e secundario,
por reunir diferentes bancos), NCBI e EMBL. Essascs sdo disponiveis, gratuitamente, na
Internet, tém colaboracdo mutua e trocam informacli@iamente. Porém, a forma com que

os trés exibem suas informacdes € diferente entre s

Em outra via, as estruturas tridimensionais de omackeculas sao disponibilizadas
em um banco que contém a grande maioria dos dadpsniveis, o PDB. Este banco é
baseado em arquivo texto (flat file), contendo @srdenadas atdmicas das macromoléculas

(tanto proteinas quanto DNA).

Bancos secundarios- para tornar as informacdes dos bancos primartitzaveis
para pesquisas, é necessario realizar um reprogesta Os bancos secundarios armazenam
estes dados reprocessados. A quantidade de infoesaesultantes varia bastante entre os
bancos secundarios de sequéncia disponiveis. Alguastém apenas informacdes das
traducOes de DNA, outros oferecem anotacdes enigigies de alto nivel sobre funcbes e

estrutura da sequéncia.

O banco de dados secundario de sequéncia de pmtelmmado Swiss-Prot oferece
um elevado nivel de anotacdes sobre aspectos mmpestdas proteinas armazenadas, tais
como: descricdo de suas funcdes, modificacbesrpdadionais, estrutura e variantes. Suas
informagbes sdo derivadas do EMBL. Recentementamforeunidas as informacdes do
Swiss-Prot, TTEMBL e PIR, criando o banco UniProbm uma cobertura enorme de
informacdes de sequéncias [33]. Por conter tardosdprimarios, oriundos do EMBL, quanto
dados secundarios, do Swiss-Prot, o UniProt podeclassificado em ambas categorias,

banco de dados primério e secundario.

Bancos especializados normalmente sdo bancos criados para pesquigsesifsas.
Suas sequéncias sao basicamente derivadas de Ipaintésos, porém com um elevado grau
de anotacdes, podendo haver, inclusive, novas sei@$é uma vez que 0s cientistas

envolvidos sao dedicados a assuntos especifichs [18
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Uma barreira constante nas tentativas de unidordetps de bancos de dados,
principalmente os especializados, é a incompatdike de formatos, uma vez que eles podem
ser arquivos texto, relacionais ou orientados atobj Uma saida utilizada, ultimamente, tem
sido a aplicacdo de linguagens unificadas, comavth. Xpara a exibicdo de informacdes.

Porém, nem todos os bancos disponibilizam essa@é&pesultado.

3.2. SERVIDORES WEB

Diversos bancos de dados de seqUéncias de protgpaacessiveis por interfaces
Weh bem como o sistema proposto por este projet@ ae sejam viaveis, tais interfaces

demandam a implementacdo de um serwasin

Os servidoresneb utilizam o protocolo HTTP, disponibilizando condeldpara as
estacoes clientes. O protocolo HTTP é do tipguest/responseem que o cliente envia a
consulta para o servidor, no formato adequado écmiat 0 protocolo, sua versdo, mensagem
MIME contendo informagBes de identificacdo do dkee, se necessario, informacdes de
autenticacdo do cliente). Este envia a respostawsom mensagem contendo o protocolo e
sua versdo e aviso de sucesso ou falha na reqyisigguido de mensagem do tipo MIME

com informacdes do servidor [34].

Esse aplicativo deve apresentar respostas baséguitas as requisi¢cdes, desenvolver
multitarefas, apresentar respostas aos possivels erser capaz de processar diferentes
formatos de arquivo. Estas sdo algumas das cdsdici@s mais desejadas em um servidor
web([35].

Em andlises realizadas pelo instituto Netcraft ,[36] Apache é apontado como
servidorweb mais utilizado em aplicagdes por todo o mundofarome pode ser visto na

figura abaixo:

40



B0

— fpache

== Hicrosoft
Sun

= lighttpd

= lGoogle
NCER

== Othar

40z

‘{,
&
3

{

a
|
|
f

!

G

Oct1995
Apr1995
Oct1998
Apr1997
Oct1997
Apr1998
Oct1995
Apr1999
Oct1999
Apr2000
Oct2000
Apr2id
Oct2001
Apr2002
Oct2o0z
Apr2003
Oct2003
Apr 2004
Oct 2004
Apr 2005

Oct 2005

Apr 2006

Oct 2008

AR 2007

Octz2007

Apr200s
JUl2008

Figura 3-2 Utilizacao de servidores web no mundo. Fonte:
http://news.netcraft.com/archives/web_server_survey.html|
Isto é devido a grande quantidade de caractesstaaraveis, argumento defendido

por Ben Laurie e Peter Laurie [35]. Algumas dastagens do Apache, que foram decisivas
na escolha como servidor para este projeto, séo:

Administracédo — apresenta interface GUI para administracao starsasNindows e

seus os comandos de administracao (iniciar, peeaniciar) sdo facilmente executados via
linha de comando em sistemas Linux;

Portabilidade — existem versdes de Apache para varias opcdesisiemas
operacionais, incluindo toda a familia UNIX, Windoe MacOS;

Estabilidade — por ter seu codigo aberto ao publico, qualqadinaf que afete as

funcionalidades do sistema é rapidamente corrigislauma nova versao, 0 que torna o
sistema mais confiavel;

Suporte — amplamente divulgado em livros e na interneistem varios locais para
buscas de ajuda.

3.3. LINGUAGEM PHP

O PHP é uma linguagem deript, com mudltiplas funcionalidades, que é utilizada,
principalmente, para desenvolvimento de pagwas podendo ser embutida no cdédigo
HTML, mesclada com outras linguagens, como 3axigt e XML e integrada a banco de

dados por meio de fun¢des que executam SQL [37].
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A sintaxe do PHP é semelhante ao C e também ofengperte a utilizacdo de
orientacdo a objetos. A sua documentacdo é totédndisponivel no site oficial do PHP

(www.php.net), sendo, também, distribuida livreraearh inGmeras fontes na internet.

Como oscript pode ser embutido no HTML, ndo ha necessidadeedexscutar o
codigo PHP como urscript CGI. Por esta caracteristica, é possivel fazeroa®¢cbes do
script com auxilio das mensagens de erro personalizadasez da mensagem de erro geral
disponibilizada nas aplicacbes CGBQO0 Internal Server Errd), bem como torna mais
segura a administracdo dseripts que nao precisam de licenca para execucao remsist

operacional, que é exigido para aplicacdes CGI.

A funcéo do PHP é tornar as pagimabdinamicas, pois ele constréi o codigo HTML
em cada um dos acessossanpt. Esta construcdo pode estar ligada a informagdésnitas,
como data e hora, informacfes de bancos de dadosnacdes randémicas, criptografadas,
geracdo de imagens, manipulacdo de arquivos, eutres contetados, que podem enriquecer
uma pagina HTML.

Dois pontos fortes da linguagem, amplamente utibzaneste projeto, sdo a forma de
se trabalhar com formularios e a comunicacao faddi com bancos de dados MySQL [38].
Além disso, pode ser totalmente embutida no HTMiae necessita ser executada como CGI.
Por esses motivos, a linguagem PHP foi escolhidagex utilizada no projeto.

A extensdo do PHP para alguns comandos do Perbigiopa o tratamento de
expressdes regulares, favorece a recepcdo e ospamgento das paginas de resultados,
recebidas durante a execucdo do programa propeste projeto. Outros fatores importantes
para a adocdo do PHP foram a vasta documentac§oondiel na Internet, para esta
linguagem, a familiaridade da equipe csanipts PHP e a grande quantidade de servidores na

Internetque utilizam esta linguagem, conforme pode séo \@baixo:
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PHP: 20.917.850 dominios e 1.224.183 enderegos IP
Fonte: Netcraft

Utilizagdo do PHP em julho de 2007
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Figura 3-3 Utilizagdo do PHP nos servidores ao redo  r do mundo. Fonte:
www.php.net/usage.php (com modificacdes)

Além do PHP, também foi necessario utilizar 3avigt, principalmente nos trechos
em que a melhor pratica é a execucao na maquinawdrio. Exemplos de uso do Jsarpt
sdo o menu do site, as fungbes de confirmacgaogdenal atitude, como a confirmagao antes
da exclusédo de um conjunto de dados, e o calcutesiondhashda senha do usuério.

3.4. ALGORITMO QFAST

Apés a identificacdo de proteinas, efetuada parefites programas acessados pelo
sistema, € necessario realizar uma analise estatilsts resultados obtidos para que seja feita
a combinacao desses resultados e apresentacaovdanroonsolidado para o usuario.

Foram avaliados dois métodos estatisticos de capéinde valores, o método de
Fisher [39] e o algoritmo QFAST [40]. Ambos os nute utilizam p-valores para a
combinacdo de resultados. P-valor € um dado d&tatigpercentual, de confianca no
resultado obtido. O p-valor representa, portantthance de que o resultado tenha sido obtido
dentro do conjunto de resultados possiveis, oy agpobabilidade de que a amostra tenha
sido retirada do espaco amostral considerado. Enexemplo voltado a busca de proteinas
em bancos de dados, se uma determinada sequénsizbfoetida a busca e for identificada
uma proteina no banco com sequéncia similar, comdaeterminado escore, o p-valor
representara a probabilidade de um alinhamentadaleacorrer, com 0 escore em questao,
ou melhor [41].
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Os programas de identificacdo de proteinas utitigguoelo sistema Protein Locator
apresentam em seus resultados o campo “e-vaige¢t valug. Este é definido como a
probabilidade de que o resultado tenha sido tona@dacaso no conjunto de sequéncias de
proteinas do banco de dados, ou seja, é a pratatslido acaso ao se retirar uma amostra do
espaco amostral ao acaso. Apenas o programa AAdentmao apresenta tal valor, porém é
possivel calcular esta probabilidade a partir dasrinacdes apresentadas pelo programa.

Pelo fato de que ambos, p-valor e e-valor, tratararda medida de probabilidade que
demonstra a confianca no resultado obtido [41]tenpsojeto o e-valor apresentado por cada
um dos programas de identificagdo de proteinasticdado como o fator de probabilidade do
algoritmo de QFAST, apresentado a seguir, paralauloado resultado consolidado. Esta
consideracao baseou-se na limitacdo do e-valog eato (certeza absoluta de que o resultado

nao foi obtido ao acaso) e 1 (incerteza absolutgudeo resultado néo foi obtido ao acaso).

O método de Fisher [39] utiliza operacdes de pmdogaritmo e a distribuicdo de
qui-quadrado para, a partir de um conjunto de preal independentes, inferir qual o
resultado da identificacdo de proteinas é o magsigw. Por se tratar de valores muito
pequenos, tendendo a zero, o custo computacioralapaplicacdo destas operacdes € muito
elevado. Nos testes realizados durante o desemettd do sistema, foi necessario utilizar
um ambiente estatistico de programacdo, o ambRnt@ww.rproject.com). Os resultados

obtidos foram satisfatérios, porém o tempo pararat#o do resultado foi demasiado longo.

Uma alternativa a este método é o algoritmo QFAS8U].[ Este algoritmo foi
elaborado para se fazer a combinagao dos p-vatbtes em programas de similaridade de
sequéncias. Este algoritmo foi baseado no métodasther e na caracteristica dos p-valores,
guanto menor o p-valor, maior a probabilidade detaao resultado associado. Os p-valores
podem ser combinados por meio de seu produto (pilazde conjunta), que também sera
menor tanto quanto maior for a probabilidade detaad resultado combinado. Timothy L.
Bailey e Michael Gribskov demonstraram, em segayt forma de calcular a distribuicdo do
produto de variaveis aleatérias independentesferaremente distribuidas no intervalo entre
0 e 1, sem a utilizacédo da distribuicdo de qui-caial (utilizada no método de Fisher). Dessa
forma, a necessidade de processamento computaéoeduzida em cerca de 10 vezes em
comparacao com o método de Fisher, conforme caudstgtor Bailey e Gribskov. A equacao
deste algoritmo € a seguinte:
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Figura 3-4 Equacéo para combinacao de p-valores

A equacéao acima pode ser implementada pelo algp@MPAST, apresentado abaixo:

function gfast ( n: number of rv’s,
p: product of rv’s)
if (p == 0) then return 0
if(n>1)thenz =—-1Inp
t=p
q=p
for i=1lton—1by ldo
=1
=g+
end
return ¢
end

Figura 3-5 Algoritmo QFAST

No capitulo de Resultados e discussfes, sdo afmdesncomparativamente alguns
resultados obtidos com o método de Fisher e 0o mMéQ@EAST e sao feitas as devidas

comparacgoes.
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4. REVISAO BIBLIOGRAFICA

A identificacdo de proteinas é um procedimento garem bioquimica e vem sendo
descrito em publicacdes had mais de cinqlenta ate®jo como marco inicial o
sequenciamento da cadeia de aminoacidos da inselimal951 [42]. Nesse periodo foram
desenvolvidos bancos de dados, conforme desct#oi@mente, dentre eles o Swiss-Prot e o
UniProt.

O Swiss-Prot foi desenvolvido por Amos Bairoch ea gorimeira versao foi
disponibilizada em 21 de Julho de 1986 [43]. Teade um banco de dados curado (com
anotacOes das proteinas) de sequéncias de protegmasum elevado nivel de anotacbes
(como a descricdo das funcbes das proteinas, weghies pos-traducionais, variantes, etc.),
um baixo nivel de redundancias (as diferentes @tagla mesma proteina sédo juntados em
ocorréncias Unicas) e um elevado nivel de integragén outros bancos de dados. E mantido
peloSwiss Institute of Bioinformati¢SIB) e pelcEMBL Data Library[44].

O UniProt Universal Protein Resourgd45] é uma proposta de centralizacdo das
informacfes de sequUéncia de proteinas [44]. Seetiobj é oferecer sequéncias com
anotacdes, baixa redundancia de informagdes gatiaidade nas buscas. Para isso, promove
a unido dos dados do PIRrtein Information Resouryeg46], SIB Swiss Institute of
Bioinformaticg [47] e EBI European Bioinformatics Institut¢48]. O UniProt engloba trés
bancos de dados diferentes: UniProtKB — uma bagerateinas com dados do Swiss-Prot
(banco que possui anotagbes manuais em seus gspistdados do TrEMBL (banco com
anotacdes automaticas) —, o UniRef — banco de dddoseqiéncias organizado em um
cluster— e o UniParc — banco de dados n&o redundanteqiéscias de proteina, reune

informacdes de varios outros bancos, dentre eRI3R, o0 EMBL e o0 UniProtKB [33].

Uma das ferramentas mais rdpidas e utilizadas @amgaracdo de sequéncias de
proteinas e bases de nucleotideos € o BBasi¢ Local Alignment Search Tddu9],
publicado em 1990. Seu algoritmo utiliza analiseristica para realizar alinhamentos locais.
O programa seleciona uma subsequéncia, sem esgracbsanco ou duvidas (GAP), realiza
uma busca no banco de sequéncia pelo melhor r@sulgalinhamento com a subsequéncia.
Depois de encontrada a subsequéncia, € realizaal@xtensao para os lados para verificar se
o alinhamento continua correto e por consequénc@r® melhora na classificacdo do

resultado. Essa extensao do alinhamento é reale@dgque seja encontrado um GAP. Sao
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atribuidos escores para os alinhamentos. O algoptmposto por Altschul e colaboradores é
bastante veloz, devido a utilizacdo de subseqi®mpasa formagdo de pares e a posterior

extensdo das mesmas para melhor classificacao.

No programa Blast, o calculo do escore é realizawhotrés etapas. Primeiro séo
classificados, por matriz de substituicdo, tredmsamanho definido por: L —w +1, onde L é
o tamanho da sequéncia que se deseja localizarée geralmente, 3 para proteinas. Em
seguida, séo realizadas buscas no banco de dadeeqiténcias homologas as obtidas na
primeira etapa. Por fim, para cada uma das subseigigéque foram identificadas no banco
de dados, é realizada uma extensao, para ambantidos da seqiéncia, e efetuada nova
busca no banco de dados, a fim de se aumentaoease similaridade [50].

Para cada alinhamento encontrado, a ferramentazautdnalise estatistica para
produzir um bit scoré e um “expect valuge-valor)” correspondente. O e-valor de cada
alinhamento traz a sua indicacéo da significansiatistica e reflete o tamanho do banco de
dados utilizado (MxN) e o sistema de escore. Quargnor este indicador estatistico, mais
significante é obit-score O célculo dos parametros estatisticos para ohatentos é

demonstrado por Altschul [51].

Outro programa que realiza identificacdo de praipor meio de busca por
sequéncias é o Fasta, descrito pela primeira ve238% por Lipman e Pearson [52]. Este
programa, assim como o Blast, realiza busca déatientos locais. Seu algoritmo também
realiza a comparacado das sequéncias por meio desatle substituicdo. Além disso, nem
todo o contetdo inserido para a busca é utilizadis € efetuada uma analise prévia para
acelerar o programa, escolhendo apenas as regdesnaior escore, segundo a matriz de

substituicao.

O célculo do escore das buscas que caracterizaggééncias similares com sucesso
€ realizado em quatro etapas pelo programa Fastas [Etapas sdo descritas por Barton
(1996) [53]: na primeira etapa, sédo localizadosdesgycom identidades (alinhamento local);
em seguida, é utilizada a matriz de substituic@uaada para eleger os melhores escores das
identidades, que sdo mantidos pelo programa; defisgo, é realizada a separacdo das
identidades que estejam dentro de um limite deimidade da classificada com maior
escore; por fim, sdo utilizadas técnicas de congotgara alinhar os segmentos eleitos na
etapa anterior.
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As matrizes de substituicdo sao utilizadas parabser o escore de alinhamento de
cada um dos possiveis pares de residuos de amdosagor meio de uma matriz de
probabilidade de troca de um aminoacido por o@m o passar dos anos, varias matrizes

de substituicdo foram propostas [54].

Dayhoff e colaboradores descreveram um modelo,adaseo modelo de Markov,
chamado de matriz PAMP(int Accepted Mutatign Esta matriz apresenta valores de
probabilidade de substituicdo entre dois amino&ciapprocesso de identificacdo da proteina
por sua sequéncia. A construcdo desta matriz basemas mudancas ocorridas durante a
evolucdo das proteinas e suas versdes (por exétph30, PAM50, PAM120 e PAM250)
referenciam a sensibilidade que se deseja utihzaa as substituicdes, pois PAM30, por
exemplo, significa 30 substituicbes a cada 100dves [55]. Algumas outras matrizes
descritas, KMH, Paml, Proml, Molphy, DCMut e DCFredo variagcdes do modelo proposto
por Dayhoff [56].

Outra importante matriz de substituicdo foi deacpor S. Henikoff e J.G. Henikoff
[57]. Chamada de BLOSUMB(ocks Substitution Matr)x esta matriz € mais utilizada para

alinhamentos locais de seqtiéncia, sendo que Zad@ipor padréo pelo Blast.

Além destas, existem outras matrizes que sao matilzmdas pelos programas de
identificacdo, como, por exemplo, a matriz desg@daGonnet e colaboradores [58] e a JTT,

descrita por Jones, Taylor e Thornton [59].

O programa Mascot, de propriedade da MatrixScief&®, utiliza dados de
espectrometria de massa para realizar a identficde proteinas. Suas buscas séo realizadas
em bancos de dados de sequéncia de proteinasf&H.f&ramenta abrange buscas por trés

diferentes métodos [62]:

- Peptide Mass FingerprinfPMF) — utiliza valores de massas de peptideos e
opcionalmente a intensidade do sinal gerado pa pegtideo. Este é o método utilizado por

este projeto.

- Sequence query combina massas de peptideos com trechos dessgaéncias de

aminoacidos.

-MS/MS lon search utiliza dados de experimentos de MS/MS (fragangid em

experimentos de espectrometria de massa) aindiategjpretados.
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A analise por PMF é feita a partir de uma amostgpbteina, digerida por uma
enzima proteolitica, geralmente a tripsina, cujatuna de peptideos produzida é submetida a
um espectrometro de massa para analise. Sao ql¢itld®, valores das massas moleculares

de diversos peptideos que compunham inicialmeptetaina.

Os valores experimentais sdo, entdo, comparadogadores de massas de peptideos
calculados a partir da digestédo tedrica das praseémmazenadas em bancos de seqiéncia,
como o Swiss-Prot. O Mascot aplica um algoritmaéleulo de escore para as semelhancas
encontradas entre os peptideos experimentais ecigrgias armazenadas no banco de

dados.

O calculo do escore no Mascot é baseado na imptagéndo algoritmo de Mowse,
que € completamente descrito em Pappin, 1993 f2glimeira fase de uma busca, utilizando
o algoritmo de Mowse, compara a massa calculadzedtideo de cada entrada no banco de
dados de sequiéncias com a massa indicada expeaaimente. Cada valor tedrico que condiz
com a massa experimental, dada a tolerancia deaméssontado como um acerto. A

tolerancia de massa pode ser utilizada como unfilpeepara a busca [63].

O Mascot utiliza o algoritmo de Mowse aliado a a®akstatistica dos resultados. Os
valores de massa que configuram acertos sdo dtkizem uma base estatistica. O escore
total do acerto € igual a probabilidade deste adert sido tomado ao acaso. Porém, para
evitar confusdes de interpretacéo, é exibido urarestalculado por 10*log(P), sendo que P é

0 escore real [64].

Para identificacdo por dados de composicado de @uithos, este projeto utilizou o
programa AACompident [29]. O banco de dados de&wrjés utilizado por esta ferramenta é
0 SwissProt/TrEMBL. Para preenchimento do formolaw usuéario devera informar a
composicdo em percentual molar para cada amingadcatobém podera informar a
composicao da proteina de calibracdo, caso estautibgada. O algoritmo de célculo de
escore desta ferramenta é bem diferente das dertgaisntdo analisadas. Quanto menor o
escore, mais semelhante € a amostra experimenpaipgialeo [14].

A GeneBio disponibiliza o software Phenyx [65], pmograma para identificacédo e
caracterizacdo de proteinas e peptideos a partiadies de espectrometria de massa. Ele foi
produzido para atender as crescentes demandam@seade dados de espectrometria de

massa [66].
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O software foi desenvolvido pela equipe da GeneBmocolaboragcdo com o Instituto
Suico de Bioinformatica (SIB). Ele utiliza um sis@ probabilistico de escore chamado de
OLAV. Este algoritmo baseia-se na teoria de detecgé sinais, explorando bem as
caracteristicas da espectrometria de massa. Faiaudia ocorréncia de falsos positivos, este
algoritmo realiza uma analise estrutural das inémdes obtidas pelo espectrémetro,
diminuindo a necessidade de verificacdo manual plaseinas identificadas dentro do
contexto avaliado (levando-se em conta organismgusfoi obtida a amostra, condi¢cdes de

massa e pl, e outras informacdes estruturais) [67].

O Phenyx possibilita que o usuério submeta dadoa pntificacdo, visualize e
avalie os resultados, de varias formas, manualmealtde e compare os resultados e o0s
exporte em formatos integrados com o Phenyx. Arfaedte com o usuario é feita pelo

navegadoweb[68].

Este programa possui uma série de possibilidadéseaade gerenciamento dos dados.
Inclui filtros especificos para listas de massaesdo com o espectrbmetro, e uma série de
outras utilidades. Porém, sua abrangéncia se ngstraos dados de espectrometria e é
necessario comprar a licenca para utilizar o pmdianto pela interfacereb quanto para
instalar uma cépia local do programa, fatos pel@isgesse programa nao foi utilizado neste

projeto.

Uma equipe de Bioinformatica da Fiocruz, composta parcos Catanho e
colaboradores, desenvolveu a ferramenta chamaB@Barser [69]. Este programa facilita a
visualizagao dos resultados do Blast e do Fastarpsecasos de buscas muito extensas, sao

pouco praticos para visualizacdo humana.

O software desenvolvido na Fiocruz, é uma ferraenemt Perl, que utiliza o pacote
BioPerl [70]. O BioParser, que utiliza o MySQL cong$sBD, permite oparsing dos
resultados de variadas opc¢des do Blast e do Rastiiando a visualizacdo dos parametros

escolhidos pelo cientista.

Para oparsingdos resultados, é necessario que o cientista gaogdousca e grave a
paginaweb com os resultados em seu computador. Apés o amaamnto dos resultados,
devera ser acessada a ferramenta BioParser efednegamento dos arquivos armazenados

para a ferramenta, que possui uma interface GUI.
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Portanto, esse programa nao contempla a execugabudaas, utilizacdo de outras
técnicas para identificacdo, além do sequenciamenteem a consolidacdo dos resultados

para o cientista.

O algoritmo QFAST [40], elaborado por Bailey e Gkbv, € um algoritmo simples e
rapido para o célculo da distribuicdo do produtoveeaveis aleatérias independentes e
uniformemente distribuidas no intervalo (0,1). Sefjuos autores, uma importante aplicacédo
deste algoritmo é a combinacéo de dados biologieasmilaridade de DNA e proteinas. Este
algoritmo de combinacéo de p-valores € utilizadsienprojeto para o calculo do e-valor e do
escore consolidado das proteinas identificadas,sporo Unico algoritmo encontrado na

bibliografia com tal funcionalidade.
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5. METODOLOGIA

5.1. METODOLOGIA DE DESENVOLVIMENTO DO SISTEMA
5.1.1. Viséao geral

A industria de software, na busca por maior qudikdem menor tempo, utiliza
metodologias para o desenvolvimento, adotando caste padrdes para alcancar niveis de

qualidade e prever custos e prazos nos projetos.

Um software com qualidade deve ser produzido, fdcars requisitos dos clientes,
como seguranca e desempenho, e dos desenvolvettoresp custo no desenvolvimento e a
forma de trabalho.

A elaboracao de testes durante o desenvolvimeobo diferentes niveis de aceitacéo,
garante aos clientes a certeza da implementacdandenalidades e ao desenvolvedor a

garantia de poder passar para uma nova etapa eovdbsmento [71].

Neste projeto, a metodologia adotada para o deb@memto do sistema foi a
Programacao Extrema (XP Extreme Programminjg A XP € uma metodologia agil de
desenvolvimento de software. Ela € voltada pargefm® em que os requisitos mudam com
freqUéncia, possui equipe pequena de desenvohsdore desenvolvimento € de forma
incremental, ou seja, o sistema é implementado faganicio do projeto e vai ganhando

novas funcionalidades com o passar do tempo [72].

Para que um processo de desenvolvimento XP possa ribrmalmente, é
imprescindivel uma comunicacdo constante entrepequé desenvolvimento e cliente, que
pode reavaliar suas necessidades enquanto uakes desenvolvidas do software. Para que
isso beneficie também os desenvolvedores, estesmd@vogramar preocupados com 0sS
problemas atuais, sem previsdes de possiveis pnableque provavelmente serdo alterados

pelas necessidades do cliente.

Dessa forma, o desenvolvimento e a documentacacsafiovare foram feitos
conjuntamente. Primeiro era desenvolvida uma etdpaacordo com as necessidades do
projeto. Em seguida, era realizado um teste deagéei dessa funcionalidade, que era refeita
caso nao atendesse aos interesses do projeto. &péprovacdo da etapa, esta era

documentada.
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5.1.2. Desenvolvimento do software

Neste projeto, primeiramente foram levantados ee<ae uso, que, na medida em
gue eram implantados, foram documentados. No dacda desenvolvimento, outros casos
de uso apareceram e alguns foram extintos. A douiag®&o completa dos casos de uso

encontra-se no Apéndice A — Especificacdo Funcido@oftware.
A priorizacao dos casos de uso foi feita considdydatores como:
* Dependéncia entre o caso de uso e 0s seguintes;

 Complexidade do desenvolvimento, levando-se em acamt equipe de

desenvolvimento;

* Risco da funcionalidade, ou seja, a importanciaigema ndo desempenhar o

papel previsto caso a etapa desenvolvida nao foasse.

Para direcionar o desenvolvimento, foi elaborada tebela de priorizacdo de casos
de uso, de acordo com os fatores listados acimstaNabela, levou-se em conta que quanto
maior a dependéncia das proximas etapas, mais tamp@ro caso de uso, bem como, quanto
maior o risco, maior a prioridade da etapa. No ijue®mplexidade, a relacéo foi invertida,
ou seja, quanto maior a complexidade, maior o teggsto pelo desenvolvedor para a

codificagcéo da etapa, e, portanto, menor a pridadta etapa. A escala utilizada foi:
. Dependéncia: alta (3), média (2) e baixa (1);
. Risco: alto (3), médio (2) e baixo (1);
. Complexidade: alta (1), média (2) e baixa (3);

A métrica utilizada para atribuicdo dos pontos desscala foi o bom-senso do
desenvolvedor e do orientador do projeto, tendwista a equipe reduzida. A pontuacdo dos
fatores foi levada em consideracdo apenas nos dasaso que, cronologicamente, deveriam
ser desenvolvidos ao mesmo tempo. Nestes casomfoqu@ior a pontuagao, maior a
prioridade do caso de uso. No restante dos camo®) £0mo parametro para estimar o tempo

decorrido e o tempo necessario para terminar cesia f

Seguindo estes preceitos, a tabela de priorizagéada neste projeto foi a seguinte:
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Tabela 5-1 Tabela de priorizacdo das atividades

Nome do caso de uso| Dependéncia Risgo Complexidad&ntuacéo
Criar novo usuario Alta Alto Baixa 7
EfetuarLogin no Alta Alto Média 8
sistema

Visualizar pesquisas dpMédia Médio | Alta 5
Usuario

Criar Pesquisa Alta Médio | Baixa 8
Visualizar Média Alto Alta 6
Detalhamento da

Pesquisa

Modificar pesquisa * | Baixa Médio | Média 5
Remover Pesquisa Baixa Baixo | Baixa 5
Adicionar composicao | Média Alto Média 7
de aminoacidos

Modificar composicédo | Baixa Médio | Média 5
de aminoacidos*

Remover composicéo | Baixa Baixo | Baixa 5
de aminoacidos

Adicionarfingerprint | Média Alto Alta 6
Modificar fingerprint* | Baixa Médio | Alta 4
Removelfingerprint Baixa Baixo | Média 4
Adicionarsequence Média Alto Alta 6
data

Modificar sequence Baixa Médio | Alto 4
data*

Removersequence Baixa Baixo | Média 4
data

Avaliar possiveis Alta Alto Média 8
buscas de uma

pesquisa**

Submeter Pesquisa paralta Alto Alta 7
servigo de busca

Protebmica

Receber resposta de | Alta Alto Alta 7
pesquisa VIaVEB

Receber resposta de | Alta Alto Alta 7
pesquisa vi&-

MAIL***

Exibir Resultados Média Alto Alta 6
consolidados

Exibir Resultados Alta Alto Baixa 9

originais*

* - 0s casos de uso de modificacdo de dados ecéxildos resultados originais
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foram incluidos depois do inicio do projeto, no dugde reprocessamento
automético de dados.

** - 0 caso de uso de avaliar possiveis buscasidepesquisa foi adicionado apos
a realizacao de alguns testes do sistema.

*** . 0 caso de uso foi adicionado apds o inicio pimjeto, pois o programa

AACompident so6 disponibiliza resultados @anail

Levando-se em conta a tabela de priorizac&o, ogmonpasso no desenvolvimento foi
0 Caso de Uso (CDU) “Criacdo de Novo Usuario”. Estepa € indispensavel para todo o
sistema, uma vez que todo o banco de dados estforeddo ao usuario, que pode inserir 0S
dados, apagar, modificar, fazer buscas e visualieanltados apenas das pesquisas que
estiverem relacionadas ao seu usuario no bancadesdPara garantir essa unicidade de
relacdes, foi definido quelogin do usuério seria s@tmaile que esskgin € Unico, ou seja,
ndo pode haver mais de um usuério com o mesmail cadastrado no sistema. As regras de

negocio estdo descritas Apéndice A — Especificacao funcional.

Em seguida foi desenvolvida a etapdaign e logout no sistema. Esta etapa também
€ crucial, pois é estabelecida uma sessdo com @rioswtilizada para relacionar suas
atividades ao selogin. Outra preocupacao dessa etapa foi a construcamdgstema seguro
delogout em que todas as variaveis de sessao sao remawgeslindo que seja retornada a

pagina do navegador para as informacfes do usuario.

Neste ponto, apdslogin, houve a necessidade de eleger o proximo cassalpara
codificagdo, uma vez que cronologicamente, 0 usyawideria gerenciar suas pesquisas ou
criar uma nova pesquisa. A tabela de priorizac&diau na definicdo de que primeiramente
deveria ser construido o modulo de criacdo de mmsmuisa. Depois de construido esse

modulo, foi feita a etapa de gerenciamento dasyiess|do usuario.

Mais uma vez, a etapa seguinte foi definida conuxdlia da tabela de priorizacéo,
que privilegiou a constru¢cdo dos modulos de ingedd dados de uma pesquisa. Foram
construidos os madulos de inser¢cdo composicdo dwaaonos, dados dengerprinte dados
de sequéncia de proteina. Depois disso, foi cddstim modulo de visualizacédo detalhada dos
dados de uma pesquisa. Em seguida, foram feitamdmhilos de remocdo dos dados da
pesquisa e de remocao da pesquisa completa, debidica complexidade destes modulos.
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Levando-se em conta o elevado risco envolvido cosalanissdo de dados para os
servicos de identificagdo de proteinas, essa &apa eleita para a continuidade do projeto.
Essa etapa envolveu profundas pesquisas das femasae identificacdo de proteinas e dos
métodos HTTP para automatizacdo de formularios de pser considerada a etapa
fundamental do projeto, uma vez que é parte dotisbjeleste a utilizacdo de diferentes
programas de identificacdo de proteinas. Para usdeldesse mddulo, foi necessario dividir
0 sistema de submissdo automatica em varios robdpara cada programa de identificacéo,
devido a especificidade de informacdes necesgadaiasessas ferramentas. Para a construcao
de cada um dos robés, foi necessario primeiranudriez o formulario de submisséo de dados
dos programas de identificacdo de proteinas. Estemularios sdo preenchidos
automaticamente, com as informacfes de pesquisastcadas pelos usuarios no banco de
dados do sistema, e submetidos parsitesdos programas. Os resultados sédo analisados e as
suas informacfes armazenadas no banco de dad@sn Fmcessarios conhecimentos de
estabelecimento de sessOes coaokies (utilizados por algunssites para identificar o
usuario), utilizacdo do moduliocurl com PHP (biblioteca do programa cURL para uso com
o PHP, permitindo transferéncia informacdes vidasim URL, como dados de formuléario e
cookie$ e conhecimentos basicos &hell script (imprescindivel para se trabalhar com

sistemas Unix), para a concluséo deste caso de uso.

ApoOs a conclusdo da etapa de submissdo automaétidadibs, foi definido que seria
necessario também construir a ferramenta de reeelinde resultados viaeb juntamente
com a submissdo. Dessa forma, 0 mesmo robd qua $abmissdo para 0s programas de
identificacdo (exceto para o AACompident) realizeeoebimento e andlise dos resultados.
Essa etapa também foi de extrema importancia parajeto, sendo um objetivo do projeto
permitir ao usuario utilizar resultados de difeesnprogramas de identificacdo de proteinas,
porém os resultados sao obtidoshazkgrounddo sistema operacional, ndo sendo visiveis
diretamente para o usuario. Dessa etapa dependiata@as posteriores de “exibir resultados
originais dos programas” e “exibir resultados cdidsdos”. Para permitir a obtencdo de
determinados dados das paginas de resultados, ®leboradas expressdes regulares, que
retiram da pagina original de resultados todosamos necessarios para analise de dados e

mais alguns que poderao ser utilizados em profatasos de melhoria deste sistema.

Depois de concluidas essas duas etapas, de subnaiggfinatica e obtencdo de

resultados viaveh que consumiram bastante tempo e dedicacdo donadgedor e do
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orientador, o escopo original do sistema foi redoziOriginalmente, pretendia-se construir
mais modulos, de pré-processamento e de re-sulmdssdmatica de dados. Porém, preferiu-
se alterar essas etapas para permitir que o usuaddicasse os dados de suas pesquisas e
fizesse varias submissfes com conjuntos diferetiwedados. Dessa forma, a tomada de
decisdes para a melhoria dos resultados da ideg#o fica a cargo do usuario. Para isso,
foram adicionados os casos de uso de modificacgesiguisa, composicdo de amino&cidos,

dados ddingerprint e dados de sequéncia de proteina.

Apos a realizacao de alguns testes, foi observagaessidade de se fazer uma analise
prévia dos dados do usuério, indicando para eles qasaprogramas de identificagdo podem
ser utilizados com quais conjuntos de dados. Essessidade da avaliacdo prévia deve-se ao
fato de o PL ser bastante abrangente. Assim, asufarios do sistema permitem a incluséao
de valores que ndo sao compativeis com todos gsgmas de identificacdo de proteinas que
existem atualmente, porém, em um futuro préximogdep&o ser utilizados em novos

programas que surgirem.

Mais uma vez auxiliado pela tabela de priorizaggp;0ximo passo foi a exibicdo dos
resultados originais das buscas. Para armazeneesalados originais dos programas de
identificagdo de proteinas, foi necessario inclwin campo LONGBLOB na tabela de
resultados do banco de dados. Esse caso de usénafobincluido apés o inicio do projeto
para permitir ao usuario a tomada de decisdo parasrsubmissdes, assim como 0s casos de

uso de modificacdo dos dados ja armazenados no bemtados.

O préximo passo, de acordo com a tabela de prig#doi a construcdo do robd de
recebimento de resultados memail, etapa de maior complexidade. Para tanto, fozatld
um socketpara estabelecimento de conexédo entre o softwsuwa eaixa de-mail hospedada
em outro servidor. Para o estabelecimento destaxéon foi necessario utilizar pacotes
disponibilizados pelo projeto PEARKIP Extension and Application Repositpfy3]. Estes
pacotes possibilitam a criacdo docketde conexdo e a execucédo de acbes como leitura,
remogao, marcacdo e outras possiveis em um sigddentrreio eletrénico viaveh Foi
utilizado um servidor externo demail pois o custo de configurar um servidor proprinase
demasiado alto. Este mesmo rob6 faz o recebimentesiiitado, armazenamento do arquivo
original de resultados e separacdo dos dadosadkilez pelo software para identificagao

automatica.
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Por fim, foi implementado o caso de uso de conagéd de resultados. Essa foi uma
etapa dificultada pela precisao dos resultados,aigiemas vezes apresentam probabilidade
de erro (e-valor) menor do que 1E-100. Para onratdo estatistico dos resultados, foi
utilizado primeiramente o algoritmo ja consolidat FISHER [39]. Um dos calculos deste
algoritmo € a distribuicdo de qui-quadrado. Comdidisuldades encontradas neste CDU,
precisdo melhor do que 1E-100 e o elevado tempa patalculo da distribuicdo de qui-
quadrado, foram necessarias novas buscas portaigerpara combinacdo de informacdes

estatisticas. O que melhor se aplicou foi o QFASI.[

Porém, ap6s alguns testes com o célculo do e-calwsolidado pelo algoritmo, foi
observada uma falha. Os programas que utilizarododieuristico de analise estatistica para
a identificacdo de proteinas, muitas vezes retonegmtados ndo confiaveis, em que varias
proteinas séo classificadas com probabilidade del@rro (e-valor igual a zero). Como o
algoritmo de combinagdo de p-valores utiliza o ptoddos p-valores, o resultado
consolidado apresenta varias proteinas com e-vgia zero, independente do resultado
apresentado por outros programas que nao fazemmeato heuristico de dados. Para corrigir
essa falha, a solucdo apresentada pelo projet@a foilacdo de um novo parametro de
classificagdo dos resultados para manter a idesatfio mais precisa possivel: € adicionado
um valor infinitesimal em cada e-valor antes dewal do produto. Desta forma, a presenca
da proteina no conjunto de resultados de mais deragrama é levada em consideragéo para
o calculo do escore de classificacédo, o PL esé&®ssim como os e-valores, quanto menor o

PL escore, maior a probabilidade de acerto da ipite

Apds a escolha de quais dados utilizar e a quagrgmas submeté-los, foram
elaborados oscripts de submissdo automatica de dados para os pragressa etapa é feita
com muito cuidado, pois qualquer falha durantebergssao, que envolve varias informacoes,
pode resultar em um falso resultado, prejudicando b sistema, uma vez que 0 usuario nao
tem acesso ao processo de submissdo automaticadds. dA fim de manter a forma
silenciosa de submissao, foram construidos robésfagem requisicdes HTTP, preenchem
formularios e submetem as buscas, executando mo gla fundo do sistema. Apds essa
etapa, os robds foram melhorados para fazerem wsigip, preencherem o formulario,
receberem o resultado e fazerem a escolha dosa@ssiimais corretos e os dados necessarios
para essa avaliagao.
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Por fim, o programa faz a andlise estatistica dgsltados encontrados nas buscas
realizadas. Para a realizacdo desta andlise, fitizadb o algoritmo QFAST, de
implementacéo bastante simples. Para a utilizag&algbritmo, € necessario realizar buscas
no banco de dados para encontrar os resultadosiads® a pesquisa do usuario. Estapt
utiliza apenas os resultados tidos como aceitdeeislor menor que 1, conforme explicado

anteriormente). Entdo, calcula-se a combinacé@slessultados.

Ao usuario, € apresentado o valor final da disicén, a opcao de visualizar todas as
probabilidades de erros dos programas e tambénssbgmade de visualizar o resultado

original retornado pelos programas de identificagao
5.2. ADICIONANDO SERVICOS AO PROGRAMA

Para implementacdo do sistema, foram eleitos osyramas, ja descritos
anteriormente: Blast, Fasta, AACompident e Madeotém, o sistema nao se limita a utilizar
apenas os resultados provenientes destas ferranéwan o avanco da Bioinformética,
novos programas podem surgir bem como novas vedsEstes mesmos programas. Para se
adaptar a essas mudancas, € possivel adicionas semacos de identificacdo de proteinas no
Protein Locator. Alguns programas candidatos ansemicionados sao o Profound [74] que
permite identificagdo por PMF e o Multildent [75)eypermite utilizar dados estruturais da

proteina, de composi¢cao de aminoacidosetgpience tag de PMF.

Além da adicdo de novos programas, podem ser duduiovos formularios para que
0 usuario cadastre outros tipos de dados no sistm informacdes deequence tagPara
realizar estas mudancas, sdo necessarias alteragd®sco de dados (adicionando tabelas
para armazenar os dados e o0s resultados do prograftexacbes e criacdo de novos
formularios HTML para insercdo e edicdo de novpegide dados, alteracdo das paginas de

exibicdo dos resultados consolidados (HTMdcept de calculo do resultado consolidado).

Para se adicionar novos servigos ao programa, pamente deve ser avaliado que
tipo de informacdo serd necessaria para que sdgiméas buscas por este servico. Se o
programa for um adicional aos servicos ja existefdemposicdo de aminodacidos, seqiéncia
de proteinas ofingerprint), a primeira etapa € acrescentar o servico aoobdeaados, na
tabela “services”. Sendo, devera ser elaborado armuiario com, no minimo, os dados

obrigatérios para submissdo de uma busca no n@grgma e a respectiva tabela no banco
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de dados, seguindo o modelo de relacionamentotiligado no banco de dados. A partir
destas informacdes, deve ser avaliada a necessdiadse criar uma nova tabela para
armazenar os dados experimentais para o novo gateigdentificacdo, bem como a tabela
para armazenar os resultados das buscas por ptédepois disso, verificar, e fazer as
modificacdes necessarias, se 0s campos apresentaftmsnulario do servigco séo suficientes
para se submeter uma busca ao novo programa, seforéim, devem ser feitas as

modificacdes necessarias.

Apols a etapa de armazenamento de dados para opnogmama, sera necessario
construir o conjunto de regras de negdcio que penma submissdo dos dados ao servico.
Isto € estabelecido na etapa de visualizacdo @elalta pesquisa. Apds isso, serd necessaria
a construcdo do robd para submissdo e recepcamatita de resultados para o novo

programa.

E necessario utilizar um robd para cada programadeietificacio, devido a sua
especificidade. Para a construcdo de um robd dmiss@o, primeiramente é necessario que
se identifiquem todos os campos do formulario. Eguila, devem ser estabelecidas as
regras de negdcio, que impecam a tentativa de ssbmide dados incompletos. A seguir, €
utilizada a extensdo cURL do PHP para a submiss@oepcao dos resultados. Esta extenséo
possui uma quantidade muito grande de opc¢des danahaindo utilizacdo de autenticacéo
por cookie preenchimento de dados de formulario, estabetstonde conexdes SSL, dentre
outras. A execucdo da submissdo € seguida da Becepgs resultados completos. E
necessario que se avalie se este resultado é map@ul, que fornece a lista completa das
possiveis proteinas ou se é apenas uma paginaétidria para espera do resultado final.

ApoOs a recepcao da pagina com os resultados finaiscessaria a execucao de uma
expressao regular que faca a separacao de todslos do resultado que sejam interessantes

para o calculo do resultado consolidado.

Apés a preparacdo do formulario para o novo sereiggo robd de submissdo e
recepcao de resultados, basta que seja criado quivarexecutavel que faca a chamada ao

robd e que este arquivo seja incluido na “crontabhas “tarefas agendadas” do servidor.
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5.3. UTILIZACAO DO SISTEMA

Em relagdo a utilizagdo do sistema, de acordo cdabela de prioridade e com a

visdo de projeto, 0 usuario devera proceder darsegmaneira:

1 — criacdo de um usuério: o usuario, ao tentaaerim qualquer opcédo de acesso
restrito do programa, ou ao clicar na optagin, € direcionado para a tela kbgin. Nesta
tela, existe a opcdo de “Criar Novo Usuario”. Ptmato, o usuério deve preencher um
formulario simples de cadastro, que esta protegiiira as formas mais conhecidas de
atagues porSQL-injection bem como o restante dos formularios do sistematela

apresentada para o usuario € ilustrada abaixo:

Not Logged in

PFOCTEIN LOCATOR

Rasults

| i 3 " =
| Horne | Login | Data Entry. ¥ dvallable Searches I Start Search * Help ¥| CRSP | LnB

Create new user

Please fill this form to access the restricted areas:

Full name: |

Uzer-id (E-rnail): |

Paszsword |

Confirm Fasswaord: |

.SubmitJ Resetj

Figura 5-1 Criacdo de novo usuario

2 — apos a criacdo, o usuario é direcionado ptetaaleLogin. Nesta etapa, também
protegida contra ataques @&QL-injection é calculado o resumo da senha do usuéario,
utilizando o algoritmo SHA-1, para comparacao coseha armazenada no banco, também
um resumo da senha. Dessa forma, a senha queagieial rede entre a maquina do cliente e
o servidor é na verdade o resumo da senha, ndo gasdado seu texto em claro. A tela

apresentada ao usuario para que fdogio € apresentada abaixo:
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Mot Logged in

PRFOCEIN LOCATOR

I Home | Lagin | Data Entry P! guvailable Searches l Start Search P‘ Results ! Halp F! CRSP ‘ UnE |

Fleasze log in to access this document

Username (e-mail): |

Password: |

LDginl NewUserl Privacy

Figura 5-2 Tela de login de usuéario

3 — Depois de feito mgin, o usuario € direcionado para uma tela com adisteodas
as pesquisas cadastradas por ele. No caso inal@aldeve criar uma nova pesquisa,
preenchendo o formulariGeneric na versao Basica ou Avancada. Em todas as etlpas
sistema, apoés lmgin do usuario, sdo exibidas, no canto superior dimddt tela, informacdes
de nome de usuaribnk paralogout, qual a pesquisa em que o usuario esta trabalfendo
link para que ele possa visualizar todas as pesgjUimesma pagina para a que ele é

direcionado ap6s login). A tela de visualizacéo de pesquisas € exibidaynea abaixo:

Logged in as higor@unb.br
logout

PFOCEIN LOCATOR e

I Home ‘ Lagin ‘ Diata Entry >| Ayalable Searches I Start Search '| Fasuits ‘ Help '| CRSP | LInB |

The user higor@unb.br has 0 rows of data,

Figura 5-3 Visualizagcédo das pesquisas do usuario

4 — Para criacdo de uma pesquisa, 0 usuario dea@w®r a opcadoGeneri¢ na aba
“Data Entry. Apés o preenchimento e a submissao do formyl@esde que atendidas as
regras de negécio, sdo indicadas as possiveisnpaéxetapas para o usuario. As telas de
formulario de criacdo de pesquisa e a exibicdgdasiveis etapas estédo exibidas abaixo:

62



Logged in as higor@unb.br
logout

PROCEIN LOCATOR S

I Harne

Login | Diata Entry P| Avallable Searches | Start Search P| Results | Help P| CRSF | (Bef) |

Protein generic datalbasic forma):

Query name |teste

pl ”1? wiathin pl range ”10.25 Ipl units vI
LW Daltons) "14[!000 within mw range ’“IHJ |°/o '-I

Tazonomy "1human

Eeywords: |

Comments:

save this form | clear this form |

Figura 5-4 Criacao de uma pesquisa

PIOTEIN LOCATOR =

Start Search >| Results

| Haorne ‘ Login ‘ Data Enfry P| fwallable Searches

Halp P'| CBSP | ldnB |

Your query teste has been added to the database,

Mow, you can fill:

# adusnced Aminoscid Composition forrm or baszic Aminoacid Cormposition form

* advanced Protein Sequence formn or basic Protein Seguence form

* advanced Peptide Mass Fingerprint form or basic Peptide Mass Fingerprint form

Figura 5-5 Possiveis proximas etapas

5 — ap0s a criacdo de uma pesquisa, o0 usuarioipsel®r os dados de Composicao de
Aminoécido (apenas um formulario € disponibilizgww pesquisa), informacdes deeptide
Mass Fingerprint e informacdes de seqiéncia de proteina (pernsitidntos quantos forem
necessarios). Todas essas informacdes estdo relda® diretamente com a pesquisa
previamente criada. Para cada um dos formularios udéizadas as regras de negdécio
previamente estabelecidas. As telas do sistemaeumitem a insercdo dessas informacdes
sao exibidas a sequir:
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PROCEIN LOCATOR

| Home | Login | Data Entry >| Available Searches | Start Search >| Results | Help >| CBSP | Ung |

Amino Acid € posit of Unl

& mol percent

Calibration protety I

Comp. Weight Calibr. Comp.  Weight Calibr.
ALA I -1 IE H It -1
ARGH I -1 LEU [ It -1
ASH A i -1 LYs [ [ -1
43P [ i -1 MET [+ [ -1
ASK A fi -1 PHE [ fi -1
crs f fi -1 PRO H fi -1
GLY [ fi -1 SER [ fi -1
GLU A I -1 THR |1 fi -1
GLX [ I -1 TEP |1 fi -1
GLY [ I -1 TYR [ fi -1
s | I -1 VAL | fi -1

Fragment Search Window |—1—

sawve this farm | clear this farm |

Figura 5-6 Adicionar composicédo de aminoacidos

PROTEIN LOCATOR

| Home | Login | Data Entry »l fwailable Searches | Start Search >| Results | Help >| CBSP | Ung |

Peptide Mass Fingerprint

Data for digestion # i

Cleavage agent

& Ordinary: [ Amillaria mellea JEa |
© User defined

Cleaves at: ¢ M-term & C-term

Arg & Arg =
Ala Ala
of|Asn x|  butnot near [Asn x|

coupled meodification:

Missed cleavages: |0

Modifications:

Fixed modifications

Acetd (K) -
Acety (M-term) :l
Acetyl (Protein M-term) =l
Warialbe modifications

et (K) -

Acety (h-term)

Acetyl (Protein N-terrm) =l
Idass tolerance [1.00 Dalton v| Instrument: [MALDFTOF =
Monoisotopic Average
file:

Arguivo Arguiva
Save this Farm

Figura 5-7 Adicionar informacdes de  fingerprint
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PROTEIN LOCATOR

| Home ‘ Login | Data Entry >| fvailable Searches ‘ Start Search b‘ Results | Help b‘ CBSP | Ung |

Fixed modifications Variable modifications
Acetamide (C) = Acetarnide (C)
Acetamidomethyd (C) Acetarmidamethyl (C)
Acetyl (Narm) | Acetyl (N-term)

Sequence:

& N-terminal  © Coterminal — © Internal (From: |1 To:flast ) © Complete

Gap penalty: Open |default x|  Extended | default x|  Open Query | default ~

Iatriz: Idelaull =] Expsctl Word Size |2 x| Distance deviation

Conserved Domain search [T (Smart and Pfam)

Filter: ™ Low complexity [ Mask for loolkup table only I Mask lower case  Max # of mismatched aas
2

Save this form | Clearthis form |

Figura 5-8 Adicionar informacdes de sequéncia de pr  oteina

6 — apds o preenchimento de cada um dos formul&iasuario pode revisar sua
pesquisa, podendo editar ou apagar qualquer uniodmsilarios preenchidos. Para acessar
esta funcionalidade, o usuario podera selecion@ualizacido da pesquisa especifica a partir

da tela de visualizacao de todas as pesquisas)etiohar a op¢cadReview Saved Forrhea
aba ‘Start Search

PTOCEIN LOCATOS

| Home | Login | Data Entry >| Available Searches | Start Search >| Results | Help >| CBSP | Une |

The query Cuticle protein has the following data:

pl: & within pI range: 0.2% pIunits and weight: -1
My 9000 Da within mw range: 10 % and weight: -1
Taxonory: Blaberus craniifer

Keywords:

Cormrnents: PE0GFS

Edit I
DELETE Atention, it will DELETE ATT FORMS

Plezase, choosze the programi(=) you would like to use in the search:

=2 Adcompident
l_ FASTA for digestion # 1
¥ Blast for digestion # 1
p FASTA for digestion # 2
I Blast for digestion # 2
I Mascot for PMF # 1 (vour data from PMF # 1 could not be used in Mascot To use this program, pleass edit the
following data: Enzime;)
l_ Mazcot far PMF & 2
Search

Figura 5-9 Visualizar informacdes detalhadas
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7 — ao revisar os formulérios, é realizada a amd@lss dados e a verificacdo de qual
programa pode ser utilizado para a identificac&oal§um programa estiver disponivel para a
pesquisa, € oferecida a opcao de submeter para Hasuroteinas com os dados disponiveis.
Esta é a etapa de verificacdo das informacdes warios de acordo com 0s programas que
podem ser utilizados para a identificacdo de pmatei Apdés a andlise dos dados, sao
oferecidas ao usuario as op¢des de submeter asivgiesservicos. Caso os dados do usuério
sejam incompativeis com o programa, sao exibidassaario as informac¢des incompativeis.
Apoés a selecédo dos programas desejados, o usuoadpressionar o botdo “Search”, que
indicara que a pesquisa foi submetida com sucésgsa que indica o sucesso na submissao
€ apresentada abaixo:

Logged in as higor@unb.br
logout

PTOCEIN LOCATOR e

I Hame

Ung

. = {3 = i : [ | iE
Login ‘ Data Entry >|.-'-.'-.f-‘;zlab:s:~ Searches | Start Seareh Fi.—:iesults Hetp ¥| CBSP

Your data has been submitted to FASTA ID: 19
vour data has been submitted to Blast ID: 19

Figura 5-10 Sucesso na submisséo de pesquisa

8 — alguns minutos ap0s selecionar a busca, oiaqu@dte acessarlmk de resultados
para visualizar tanto os resultados consolidad@stquos originais dos programas e tomar
sua decisdo sobre a sua pesquisa. E permitido geeésio faca novas buscas com os dados,
gue podem ser alterados a fim de se obter melresedtados. A tela com os resultados
consolidados e os isolados de cada programa defickgéo € exibida abaixo:

PROCEIN LOCATOA

| Horme | Login | Data Entry >| Ayailable Searches | Start Search >| Results | Help >| CBRSP | Ung |

Ta wiew the ariginal results from the selected prograrms, yout must go to the gueries vizualisation,

To wiew the Conszolided results frorm the selected prograrms, yout riust go to the results visualization,

Complete consalided results (separated by the query requestl:

20080528165054
HCBIID |Consolided Evalue |  PL Score AACompident [ FASTA|_Blast Mascot
e e Evalue Evalue |Evalue |Evalue
PEO5T4 | 43447 121767EE-59 | 0.0317676807305 | 7.16095972546E-10 | 5.8e08 | 1eds | -
BOXAPE 10E-1Z 0. 10000000000 - - 112
o7 EEE 40E1zZ 0. 100000000004 - - de-1z
17093 50E1z2 0100000000003 - - Be-1z

Figura 5-11 Resultados consolidados
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6. RESULTADOS E DISCUSSOES

6.1. AMBIENTE DE TESTE

O ambiente computacional utilizado para teste foiservidor com meméria RAM de
1GB, processador Intel Pentium 4, disco rigido 86GAB, placa de rede ethernet 10/100
Mbps e sistema operacional Linux Fedora 8. O serviekta conectado a rede local da

Universidade de Brasilia, utilizando seus servjgara comunicacéo de dados.

A estacdo conta com servidor web “Apache”, utild@ahinguagem de programacao
“PHP” e “JavaScript” , servidor de banco de daddgSQL", a ferramenta “PHPMyAdmin”
para administragdo do banco de dados, os progra@rastab” e “Cron” para execucao
programada dos robds de submissao e recepcgaouttades e firewall “Iptables”.

6.2. METODOLOGIA DE TESTE

Para avaliar a confiabilidade do sistema e confirmmenelhora da confiabilidade nas
pesquisas ao se realizar identificagdo com variogramas, foram realizados testes com

proteinas tedricas. Para tanto, foram eleitas agysmoteinas do banco de dados Uniprot.

A metodologia definida para a escolha das protdiabrir uma ampla faixa de pl,
desde 3 até 12, e de massas moleculares (de 9DR@DAODaltony, e também a cobertura
de diferentes composi¢cdes de aminoacidos. Pardeat@nesses requisitos, foram realizadas
buscas com o programa Multident, que localiza jmate utilizando informacbes de
taxonomia, pl e MW, composicdo de aminoacidos,rdemtiitras. Esse programa apresenta o
codigo da proteina, que precisa ser obtida diretterdo banco de dados por meio de buscas
no site do NCBI [76]. A partir da seqUéncia, foraalculados os dados de composicao
percentual de aminoacidos e, utilizando o progr@BRMAW [77], foi realizada a digestéao
tedrica da proteina com a enzima Tripsina, 0 megragrama foi utilizado para calcular a

lista de massas de peptideos das proteinas.

Todos os dados obtidos foram cadastrados no sisgdoram realizadas as pesquisas
para identificacdo das proteinas. Os resultadosapéesentados no proximo capitulo desta

dissertacao.
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Para simular a realizagdo de um experimento, fdedtias supressdes de informagdes
da sequéncia em sua composi¢cao de aminoacidosbérnana lista de massas de peptideos,
bem como a modificacdo da composicdo de aminoadrtlos cada uma das seqiiéncias das
proteinas, foi realizada a digestao tedrica copsitra, utilizando o programa GPMAW, e
foram utilizadas apenas as sequéncias dos peptigeosontinham de 20 a 30 residuos de
aminoacidos. Esta limitacdo de quantidade de residuestabelecida pelas proprias técnicas
de sequenciamento e pelo manuseamento das amastiasncada de laboratério. Nas listas
de massa dos peptideos, de cada uma das pesfuiaasdeixadas apenas as massas entre
700 e 2600, pois as demais ndo podem ser distmgudd ruido que também aparece no
espectro. As alteracbes na composicdo de amin@daB proteinas visam simular situagdes
de contaminacdo da amostra em laboratorio, gerddnpgor algum pd ou metal, bem como

problemas ocorridos na etapa de hidrdlise.

As proteinas obtidas conforme as condi¢des estatateacima foram cadastradas no
sistema, criando-se dezoito diferentes pesquisas (pesquisas com os dados completos das
proteinas e nove com os dados parciais, simulaxjerienento em bancada). Para efeito de
comparacao entre o méetodo de Fisher e o algoritthdSJ, foram obtidos resultados
consolidados por meio dos dois algoritmos parai@edwra pesquisa. Com as demais, 0s
resultados consolidados foram obtidos somenteggtoitmo QFAST.

Para a avaliacao final da funcionalidade do progtdoram comparados os resultados
isolados, fornecidos por cada um dos programagadibs para identificacdo das proteinas, e
os resultados consolidados pelo sistema, a fimeddesnonstrar que a utilizacdo de um
namero maior de programas favorece a identificalgdproteina. Estes dados serdo abordados

no topico 6.4 desta dissertagao.
6.3. DESCRICAO DAS PROTEINAS UTILIZADAS

Para realizar os testes no sistema, foram eleit#gipas bem distribuidas dentre a
faixa de pl e de massa molecular (MW) , ou sej@nfoutilizadas informacdes de proteinas
com funcdes diferentes, de organismos diferentesy pl variando de 3 a 12 e massa
molecular variando de 9000 a 180000 Daltons. A ise@uapresentada a lista com as

informacgdes das nove proteinas utilizadas paragest
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Proteina 1 - “Gas vesicle protein gvpJ 2", cujo cddo de identificacdo no banco
de dados do NCBI é P33956

pl: 7 MW : 400000 Da

Sequliéncia
MSDPKPTRSQGDLAETLELLLDKGVVVNADIAVSVGDTELLGVELRAAIAS FETAAEYGLDFPTGTDME
RVTAAAGVDADDSKSVLERPDPPTTEGSE

Proteina 2 - “Serine-aspartate repeat-containing potein C precursor”, cujo
cadigo de identificacdo no banco de dados do NCBIE/A781

pl: 4 MW: 90000 Da

Sequéncia
MNNKKTATNRKGMIPNRLNKFSIRKYSVGTASILVGTTLIFGLSGHEAKAAEHTNGELNQSKNETTAPS
ENKTTEKVDSRQLKDNTQTATADQPKVTMSDSATVKETSSNMQSPQNATA®STTQTSNVTTNDKSST
TYSNETDKSNLTQAKNVSTTPKTTTIKQRALNRMAVNTVAAPQQGTNVNDKVHFTNIDIAIDKGHVNK
TTGNTEFWATSSDVLKLKANYTIDDSVKEGDTFTFKYGQYFRPGSVRLPS@QNLYNAQGNIIAKGIYD
SKTNTTTYTFTNYVDQYTNVSGSFEQVAFAKRENATTDKTAYKMEVTLGNDTYSKDVIVDYGNQKGQ
QLISSTNYINNEDLSRNMTVYVNQPKKTYTKETFVTNLTGYKFNPDAKNFKIYEVTDQNQFVDSFTPDT
SKLKDVTGQFDVIYSNDNKTATVDLLNGQSSSDKQYIIQQVAYPDNSSTDNGKIDYTLETQNGKSSWSN
SYSNVNGSSTANGDQKKYNLGDYVWEDTNKDGKQDANEKGIKGVYVILKDSNGKELDRTTTDENGK
YQFTGLSNGTYSVEFSTPAGYTPTTANAGTDDAVDSDGLTTTGVIKDADNM LDSGFYKTPKYSLGDY
VWYDSNKDGKQDSTEKGIKGVKVTLQNEKGEVIGTTETDENGKYRFDNLDSGKYKVIFEKPAGLTQTG
TNTTEDDKDADGGEVDVTITDHDDFTLDNGYYEEETSDSDSDSDSDSDSO3SDSDSDSDSDSDSDSDS
DSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSESDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDS
DSDNDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDSDS
DSDAGKHTPTKPMSTVKDQHKTAKALPETGSENNNSNNGTLFGGLFAALGSELLFGRRKKQNK

Proteina 3 - “Cuticle protein 1 (Bc-NCP1)”, cujo cdligo de identificacdo no banco
de dados do NCBI é P80674

pl: 6 MW: 9000 Da
Seqiliéncia

QADKYPAGLNPALCPNYPNCDNALIALYSNVAPAIPYAAAYNYPAGVSPAA CPNYPFCGAIAPLGYHV
REYPAGVHPAACPNYPYCV

Proteina 4 - “Complement C3 [Precursor]”, cujo cédgo de identificacdo no banco
de dados do NCBI é P01024
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pl: 6 MW: 180000 Da

Sequéncia
MGPTSGPSLLLLLLTHLPLALGSPMYSITPNILRLESEETMVLEAHDAQ®VPVTVTVHDFPGKKLVLS
SEKTVLTPATNHMGNVTFTIPANREFKSEKGRNKFVTVQATFGTQVVEKVW.VSLQSGYLFIQTDKTIY
TPGSTVLYRIFTVNHKLLPVGRTVMVNIENPEGIPVKQDSLSSQNQLGVLRSWDIPELVNMGQWKIRA
YYENSPQQVFSTEFEVKEYVLPSFEVIVEPTEKFYYIYNEKGLEVTITAREYGKKVEGTAFVIFGIQDGE
QRISLPESLKRIPIEDGSGEVVLSRKVLLDGVQNPRAEDLVGKSLYVSATULHSGSDMVQAERSGIPIVT
SPYQIHFTKTPKYFKPGMPFDLMVFVTNPDGSPAYRVPVAVQGEDTVQSLPGDGVAKLSINTHPSQKP
LSITVRTKKQELSEAEQATRTMQALPYSTVGNSNNYLHLSVLRTELRPGETNVNFLLRMDRAHEAKIR
YYTYLIMNKGRLLKAGRQVREPGQDLVVLPLSITTDFIPSFRLVAYYTLIG ASGQREVVADSVWVDVKD
SCVGSLVVKSGQSEDRQPVPGQQMTLKIEGDHGARVVLVAVDKGVFVLNKKNKLTQSKIWDVVEKA
DIGCTPGSGKDYAGVFSDAGLTFTSSSGQQTAQRAELQCPQPAARRRRSNTEKRMDKVGKYPKELR
KCCEDGMRENPMRFSCQRRTRFISLGEACKKVFLDCCNYITELRRQHARAB GLARSNLDEDIIAEENI
VSRSEFPESWLWNVEDLKEPPKNGISTKLMNIFLKDSITTWEILAVSMSDKGICVADPFEVTVMQDFFI
DLRLPYSVVRNEQVEIRAVLYNYRQNQELKVRVELLHNPAFCSLATTKRRHQQTVTIPPKSSLSVPYVIV
PLKTGLQEVEVKAAVYHHFISDGVRKSLKVVPEGIRMNKTVAVRTLDPERLGREGVQKEDIPPADLSD
QVPDTESETRILLQGTPVAQMTEDAVDAERLKHLIVTPSGCGEQNMIGMTRVIAVHYLDETEQWEKFG
LEKRQGALELIKKGYTQQLAFRQPSSAFAAFVKRAPSTWLTAYVVKVFSLAVNLIAIDSQVLCGAVKW
LILEKQKPDGVFQEDAPVIHQEMIGGLRNNNEKDMALTAFVLISLQEAKDI CEEQVNSLPGSITKAGDFL
EANYMNLQRSYTVAIAGYALAQMGRLKGPLLNKFLTTAKDKNRWEDPGKQL YNVEATSYALLALLQ
LKDFDFVPPVVRWLNEQRYYGGGYGSTQATFMVFQALAQYQKDAPDHQELN.DVSLQLPSRSSKITH
RIHWESASLLRSEETKENEGFTVTAEGKGQGTLSVVTMYHAKAKDQLTCNK-DLKVTIKPAPETEKRP
QDAKNTMILEICTRYRGDQDATMSILDISMMTGFAPDTDDLKQLANGVDRY ISKYELDKAFSDRNTLII
YLDKVSHSEDDCLAFKVHQYFNVELIQPGAVKVYAYYNLEESCTRFYHPEKEDGKLNKLCRDELCRCA
EENCFIQKSDDKVTLEERLDKACEPGVDYVYKTRLVKVQLSNDFDEYIMAIEQTIKSGSDEVQVGQQRT
FISPIKCREALKLEEKKHYLMWGLSSDFWGEKPNLSYIIGKDTWVEHWPEBDECQDEENQKQCQDLGA
FTESMVVFGCPN

Proteina 5 - “Cell division topological specificity factor”, cujo codigo de
identificacdo no banco de dados do NCBI é A6GWMJ7

pl: 8 MW: 9000 Da

Seqiliéncia
MSLLDYFKSKKKPSTAVMAKERLQIIVAHQRGQRDTPDYFPQMKQEIAVIRKYVQISDDQVSVQLDQN
DANLSVLELNVTLPDR

Proteina 6 - “Acyl-coenzyme A dehydrogenase (ACDH)” cujo codigo de
identificacdo no banco de dados do NCBI é Q82937
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pl: 8 MW : 80000 Da

Sequéncia
MMILSIIATVVLLGALFYHRVSLFLSSLILLAWTAALGVAGLWSIWLLVPL AIILVPFENLTPMRKSMISAP
VFRGFRKVMPPMSRTEKEAIDAGTTWWEGDLFQGKPDWKKLHNYPQPQLTEEQAFLDGPVEEACR
MANDFQITHELADLPPELWAYLKEHRFFAMIIKKEYGGLEFSAYVQSRVLQKLSGVSGILAITVGVPNSL
GPGELLQHYGTEEQKNHYLPRLARGQEIPCFALTSPEAGSDAGAIPDTGVOMGEWQGQQVLGMRLT
WNKRYITLAPIATVLGLAFKLSDPDRLLGGEEELGITCALIPTSTPGVEIGRRHFPLNVPFQNGPTRGNDIF
VPIDYIIGGPKMAGQGWRMLVECLSVGRGITLPSNSTGGVKSVALATGAYAHIRRQFKISIGKMEGIEEP
LARIAGNAYVMDAAASLITYGIMLGEKPAVLSAIVKYHCTHRGQQSIIDAM DITGGKGIMLGESNFLAR
AYQGAPIAITVEGANILTRSMMIFGQGAIRCHPYVLEEMAAAQNNDVNAFD KLLFKHIGHVGSNTVRSF
WLGLTRGLTSHTPTGDATKRYYQHLNRLSANLALLSDVSMAVLGGSLKRRERISTRLGDVLSQLYLAS
AVLKRYDDEGRHEADLPLVHWGVQDALYRAEQAMDDLLOQNFPNRVVAGLLT AMIFPTGRHYLAPSD
KLDHAVAKILQVPNATRSRIGRGQYLTPAEHNPVGLLEEALRDVIAADPIHQRICKELGKNLPFTRLDEL
ARNALAKGLIDKDEAAILAKAEESRLRSINVDDFEPEALATKPVKLPEKVR KVEAA

Proteina 7 - “Chloroplast 30S ribosomal protein S17 cujo coédigo de
identificacdo no banco de dados do NCBI é 046903

pl: 10 MW: 9000 Da

Sequliéncia
MSIKERLGLVISDKMDKTVVVSIANRVTHKRYGKIVTKTKKYKVHDPNNNC QVGDLILINETRPLSKTK
RWMFKEIKQKSLKLDKDTIGE

Proteina 8 - “Bcl-2-associated tramcription factor 1 (Btf)”, cujo codigo de
identificacdo no banco de dados do NCBI é Q8K019

pl: 10 MW : 80000 Da

Seqiliéncia
MGRSNSRSHSSRSKSRSQSSSRSRSRSHSRKKRYSSRSRSRTYSRSRSBRRYRRDYRNNRGMRRP
YGYRGRGRGYYQGGGGRYHRGGYRPVWNRRHSRSPRRGRSRSRSPKRRSYRBSRSRSRRSYRSSRS
PRSSSSRSSSPYSKSPVSKRRGSQEKQTKKAEGEPQEESPLKSKSQEHMEBIDPSESIDEFNKSATSG
DIWPGLSAYDNSPRSPHSPSPIATPPSQSSSCSDAPMLSTVHSAKNTPSBRBIQHSPERSGSGSVGNGSS
RYSPSQNSPIHHIPSRRSPAKTITPQNAPREESRGRSSFYPEGDQETAKFKRFTDEESRVFLLDRGNI
RDKEAPKEKGSEKGRADGDWDDQEVLDYFSDKESAKQKFHDSEGDDTEETEYRQFRKSVLADQGKS
FATSSHRNTEEEGPKYKSKVSLKGNRESDGFREEKNYKLKETAYIVERPSAKDKHKEEDKGSDRITVK
KEVQSPEQVKSEKLKELFDYSPPLHKSLDAREKSIFREESPLRIKMIASOMRPEVKLKMAPVPLDDSNRP
ASLTKDRLLASTLVHSVKKEQEFRSIFDHIKLPQANKSTSESFIQHIVSL\HHVKEQYFKSPAVTLNERFT
SYQKATEEHSTRQKSPEIHRRIDISPSALRKHTRLAGEERGFKEEIQKGIM{ RCDSADLRHDIDRRRKE

RSKERGDSKGSRESSGSRKQEKTPKDYKEYKPYKDDSKHKGRERDHSRSSASPSSPSSREEKESKKE
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REEEFKTHHEMKDYSGFAGVSRPRGTFFRIRGRGRARGVFAGTNTGPNNSNFQKRPKEEEWDPEYTP
KSKKYFLHDDRDDGVDYWAKRGRGRGTFQRGRGRFNFKKSGSSPKWTHDKYGDGIVEDD
EETMENNEEKKDRRKEEKE

Proteina 9 - “30S ribosomal protein S20”, cujo codjo de identificacdo no banco
de dados do NCBI é A1BAN4

pl: 12 MW: 9000 Da

Sequéncia
MANTPQSKKRARQLERRTAVNKARRSRIRTFLRKVEEAIASGNAEIAREAINSAQPELMRGVTKGVIHK
NTAARKMSRLSARVKALATA

6.4. RESULTADOS DOS TESTES DE IDENTIFICACAO

A seqguir, serdo exibidos os resultados obtidos patda um dos experimentos. Em
cada experimento, foram feitas analises pelos anogs isolados e pela combinacdo do
conjunto de programas disponiveis no sistématein Locator para fins de comparacao e
demonstracdo da melhora nos resultados obtidoa. ddaia proteina analisada sdo exibidas
duas tabelas, uma corresponde aos resultados dasbesm dados completos da proteina e
outra corresponde aos resultados de buscas a gartdados parciais, simulando situagdes
experimentais, conforme descrito na metodologias Kesultados, quanto menor o escore
obtido, maior a probabilidade de a proteina moatf@Elo programa corresponder aos dados
experimentais. Vale ressaltar também que os vaést@® em notacédo cientifica e a analise de

cada resultado é feita no final do experimento.
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Proteina 1 - “Gas vesicle protein gvpJ 2", cujo cddo de identificacdo no banco
de dados do NCBI é P33956

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-1 Resultados da busca com dados completos da proteina P33956

20080529140933

HCEI 10 Congolided Evalue PL Score AACompident Evalue EBSTH| et Mascot Evalue
Evalue |Evalue S

F3335E 2389345566829 23E-75 00182394 132805025 | 4.9420804485175E-10 | 7.4e-05 | Be-E0 | 16483516067 108=-08
P24374 228109374714 36E-41 | 0.0BE397313004226 0.023 1e-41
Q02235 1.1703150281875E-40 | 0.0GE232ET29133002 0.0z24 Se-d1
A3IKIBA 4 0E-20 0.1 de-20
BORSHKTY 1.0E-41 0.1 1e-d1
BOR3R4 E.OE-ED 0.1 Ee-E0
B4 U0 2.0E-13 0.1 Ze-13
Q18180 EOE-33 0.1 Ee-389
GQ4EFM2 S.0E-12 0.1 He-12
ANBS32 E.0E-16 0.1 - Ee-16
QSHFPZO 2. 73252139323456E-10 0.100000000Z27325 | 2.7325213933456E-10
QSHP43 273252139984 58E-10 0.10000000027325 | 2.73252139392456E-10
Q3HPTE 2. 7327aB50553151E-10 0.100000000Z27328 | 273273965053 151E-10
QEaHMKEA | 2.7323082022632304E-10 0.10000000027331 2. 7330820226304 E-10
O5z2027 2.7333785523211E-10 0.100000000Z27334 | 2.7333725523211E-10
QSHR2A 2. 733BEETAATITZE-1D 0. 1000000002733 | 2. 7336867447372 E-10
CQAHMCT | 2735051077298 7E-10 0.10000000027351 2735051077298 7E-10
Q5Yw3IFE 2 73759854297 32E-10 0.1000000002737E | 2. 73759854297 32E-10
PO2344 2738097693428 1E-10 0.10000000027321 27380976934 281E-10
QsUHas 2. 7380976994281 E-10 0. 1000000002732 2738097699428 E-10
GQaHFPEZ 2738097633428 1E-10 0.10000000027381 2738097693428 1E-10
CIAHGWE 2739757 T11842E-10 0.1000000002 73592 272389757 T11642E-10
QsvoIa 2740372 TEE3462E-10 0.100000000Z27404 | 2. 7403727EE34E2E-10
QZINEZ 2.74102316583222E-10 0. 1000000002741 2.74902231523223E-10
C2IMP4 2.7440231583223E-10 0. 1000000002741 2.74102315883223E-10
AlwhNg | 2 74828345683 72EE-10 0.100000000Z27469 | 2. F4E2823458372EE-10 -
0284320 0.0001092901115276 0.10010829011152 - 0.0004052901115276
Q2UZEZ | 0.00037027912742902 | 0.400370273127432 0.00027027912742902
Q2FTFE 0.000961523846153846 | 0.10096153846154 000036 15384615384E
Q57344 0.00208042395604396 0.10208043956044 0.0020504395604 396
Q53453 0.0021878021378022 0.1021878021578 0.00213780249972022
QETMEE 000254120279 12082 0.10254120873121 0.0025442087312088
QAaYAllS 0.00260823901032301 0.10260523010889 0.00260523010323901
AZEBHNIE 0.0022846153846154 0.102884515328462 0.0022246153846154
ABARZE 0.0022846153846154 0.10288461538462 0.002224E6153845154
Q58754 0.00z2846153846154 0.10288461538462 00022246 1523846154
QIBTYEY 0.0030219720214878 0.40302187302198 0.0020214878021978
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Tabela 6-2 Resultados da busca com dados parciais d

a proteina P33956

20080718111624

HCHI IO Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue EfsEdy. Dlast Mascot Evalue

i e Evalue |Evalue P - ST O Tl
F3395E 1.220270541387E-20 O.0217ETO13954412 | 5.0756E4023456855E-10 064 Ze-08 | 5 46856007364234e-09
QEHMED | 4 61383052333943E-10 0. 100000000458437 | 4.6196830523393943E-10 - - -
QEAHP42 | 4.613683052333943E-10 0.10000000045137 | 4. 619630533394 23E-10
QAHRPTE 4 B201732453549E-10 0. 1000000004202 | 4 B201732453549E-10
GEHRZ1 4 B2119550552TE-10 0. 100000000482 12 4 B2119550552TE-10
GEaHPZO 4 B21737395122E-10 0. 1000000004217 4 B21T3T35122E-10
GQEAHRES | 462350185284 75E-10 0.1000000004E8235 | 4 623501852884 75E-10
CIEHMCT | 4.6241413235346E-10 0. 1000000004524 1 4 B241413235348E-10
CIAHFPEZ | 462720225457 73E-10 0. 10000000048278 | 4 62780825457 T3E-10
QZISRE 4 B28E520539518E-10 Q. 100000000462287 | 4. 6286520539518E-10
QEUXAS | 4.6286520533518E-10 0. 100000000462287 | 4 6286520533518E-10
QE5W3IPE | 4 B28E520533518E-10 0. 1000000004287 | 4 B28E520533518E-10
QEaELE 4 B29539303282E-10 0. 1000000004E8235 4 B295239303282E-10
QaHAWE | 4 B3145532488992E-10 0. 100000000458315 | 4.631452324268932E-10
QEyala 4 E359971003419E-10 0. 1000000004236 4 E2359371003419E-10
QIZINEZ 4 B3T7309940ETESE-10 0.100000000468373 | 4 637309940ETESE-10
QIZIMP4 4 E3T73099408T7ESE-10 0. 1000000004583 732 | 4 637309940E7ESE-10
AlwhNg | 4 BSTO4T217TETIE-1D 0. 1000000004857 4 BET04T21TTSTIE-10 -
BORSKT 3.0E-E 0. 1000032 Ze-08
BORSR4 3.0E-E 0. 100002 - Ze-08
F24374 3.0E-E 0. 4100002 0.a Ze-08
Q02235 E.OE-E 0. 10000E 1 Ee-0&
Q1g8JEO E.OE-E 0. 100008 - Ee-0E -
0za4320 E.23200109231202E-5 0. 10008232001053 E.2320010931202=-05
QEUIEZ | 0.00019129602 7343961 0.100191296027325 0000191296027 34961
QIZFTFE 0.0005E2704093001E5 0. 100582704093 0.0005E2704093001E5
Q5744 0.0012EE400212624 0. 10413664002 12362 0.0013EE400212624
Q58453 0.001432347202235552 0.101434 72022958 0.0014347202235552
QayAls O.00177E3202842112 0. 10177EZ2028421 O.00177E3202842112
Q5aT5Hd 0.00191298030607 36 0.10191298030807 0.00191298030607 26
QETICE 0.00191298030607 26 0.10991298030807 0.004191298030607 26
AZEBNIE 0.0019812803170045 0.1049934280317 - 0.00198128031 70045
C4EF M2 000z 0.1032 000z -
B114U0 0036 0.136 0.036

Pode-se perceber, ao analisar os resultados obtmlosdados parciais e com 0s
completos, que a identificacdo da proteina podégarcom exatiddo em ambas as situacoes,
com boa discriminagcdo mesmo em relacdo a sequéimdares, e que a utilizacdo de mais
programas possibilitou a diferenciacéo entre algaasltados. Caso fosse utilizado apenas o
programa Blast, que geralmente é o Unico progréditizado pelos cientistas para andlises de
sequéncia de proteinas, o resultado seria incanclusendo necessario que fossem feitas

alteracfes nos dados submetidos.

Para fins de comparacéao entre os métodos QFASEherf-ia seguir, € apresentada
uma tabela com o e-valor consolidado, obtido pelesxas por dados completos da proteina
P33956:
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Tabela 6-3 Resultados comparativos dos métodos QFAST e Fisher

20080529140933
NCBI ID Fisher e-value OFAST e-value
P33956 4.837778e-71| 4.837778126977E-71
P24374 2.281100e-41| 2.281099747143€-41
Q02235 1.170315e-40 | 1.170315028187E-4C

Com estes resultados, percebe-se que o método A TQEevela o mesmo valor que
0 método de Fisher, ou valores muito proximos, modé forma muito mais rapida, uma vez
gue o tempo observado para célculo pelo métodoigtei-foi cinco vezes maior do que o
tempo para o método QFAST. A demora do método dbeFié devida as operacdes
exponenciais e também a necessidade de se utiizgrograma externo, o R, para executar
as operacodes, que necessitam de elevada preciedexgerimentos realizados neste projeto,
o tempo medido para o processamento dos resultatalsinados pelo método de Fisher foi
de cerca de 30 segundos, enquanto que pelos algerpFAST e PLscore, 5 segundos.

Proteina 2 - “Serine-aspartate repeat-containing potein C precursor”, cujo
codigo de identificacdo no banco de dados do NCBIE/A781

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-4 Resultados da busca com dados completos da proteina Q7A781

20080529180011

HCEHI ID Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue FASTA | Hlast Ma=scot Evalue

o Evalue Evalue TR re
QZ2G0LS u} 0.0122284495517E47 | 1 0536850330383 E-11 | 1.6=-81 0.0 1.25305552395429:-15
QSHIB4 u} 0018224495517 707 | 1.1119244889273E-11 | 1.7=-86 0.0 1.25305552395429=-15
Q7ATE1 u} 0.018284495517728 | 1.1286728405334E-11 | 2.2e-80 0.0 4 830054E8468258e-32
Qg4 u} 0018224495517 728 | 1. 1286726405334 E-11 | 2.2=-80 0.0 4 A30054E6E46825e-32
O3E487 u} 0.018224435517729 | 1 1286T26405334E-11 | 2.1e-86 0.n 1263058553954 29-15
QZF.J7a u} 0.018228449551773 1AZBET2E405334E-11 | 2.12-86 0.0 156817259468 7E5=-14
QEGESE | 1.8602203548033E-109 | D.0ZM1TEEZ9ETTETEZ | 11008373513 703E-11 | 4.9e-87 - 1.00E55288727122-16
QENHEET | 3. 2483341692663 E-109 | D.0ZMTEEZIETTETEE | 1.1119244889273E-11 | 8.5=-87 1.00E5528872712:-16
QEG.JAT 1.0402020124971E-87 | D.0ZMTEEZAETTETEE | 1.11192442889273E-11 | 1.7=-E5 - 2. 4B50274135803e-16
ASIEES 8] 0.1 0.0
AETZES i} 0. 0.0
ATWYZE i} oA 0.0
ARV EZRS u] oA - 0.0
QEGESS 1.2E-45 0. - 1.3e-45 -
Qagwa 7 1063156472914 1E-11 0. 10000000001083 1.0E31564729141E-11 - -
AdIP 4 4 519216918467 3E-E 0.10000451921692 - 4 519218318467 3e-06
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Tabela 6-5 Resultados da busca com dados parciais d

a proteina Q7A781

200807 18113014

HCBIID | Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue FASTA Blast Mascot Evalue

Evalue (Evalue
QITATEY | 202402824620206E-27 | 0.0217EE2192362497 | 4.7642575002999E-10 0.28 Se-028 | 2.8990090918220562522 705280521 140700072702005 74270705 156252-14
Qo942 | 2.0249224E20230EE-27 | 0.021TEE212262497 | 4.7E428TE00293E-10 0.28 Se-02 | 2.89999991582205825223705280521 14079007272209574 279728156 252- 14
GEGESE | 2.5175513108359E-18 | 0.021778246776616 | 4. 7356656926762E-10 | 086 | 9=.02 4.93993987362937521 77757263 1935937505
QENKYT | 2.5175513108353E-18 | 0.0317782467TEG1E | 4 T356656986TE2E-10 | 0.88 Se-08 4 859393558 736895 752177 TS7263 1835937 5e-05
QEGJAT | 8 A01E719599745E-18 | 0.03180B867932549 | 4 7159033558164 E-10 | 0.83 Se-08 0.00016993359934 34 17524896087E464 84375
QZGOLE | 1.9367340419237E-17 | 0.0318712292564117 | 4 B747E35544521E-10 | 0.83 Se-08 0.000440000003436580300332 1115722685625
036487 | 2.0216809744364E-17 | 0.031871229257575 | 4 TASEE5E986TE2E-10 | 0.86 Se-08 0.000440000003436580300331 115672265625
QSHIE4 | 2021209744964 E-17 | 0.021871229257575 | 4. 7206E5E926TE2E-10 | 0828 Se-02 0.0004400000024 265202003221 11572285625
QIZFJ7TE | 1547742402001 3616 | 0.032E44422077822 | 4 TI5EESEISETEZE-10 | 0.8 Se-02 0002700000001 11758702895 38574212875
Q38W47 | 4 BE18311143735E-10 0.1000000004862 4 BE182311143735E-10 - - -
ABYZO9 9.0E-8 0.10000003 - Se-08
ASIOEBS E.0E-7 0. 1000006 Ee-07
AETZ3E E.OE-7 0. 1000006 Ee-07
ATWYES E.0E-7 0. 100000E Ee-07
Qz2Uvyo E.0E-T 0. 100000E Ee-07
026482 20EE 0.100002 3e-06
GIZF 78 3.0E-B 0.100003 Se-08
QSHIEZ 3.0E-B 0.10000:3 Se-08
OEGESS 30E-E 0.10000:3 Fe-08
QENHYE 3.0E-E 0.10000:3 Je-06
QzUvyHD 0.0005 10,1005 Se-04
QZUVYHS 0.0005 0. 1005 Se-04
G2 W3 0.0005 0.1005 Se-04
G2 WIS 0.0005 0.1005 Se-04
Q2UMHD 0.0005 0.1005 - Se-04
G4 U7E 0.19 0.29 0.19 -
QEG A 0.139 0.29 0,13

Nesta pesquisa, foram encontradas duas proteimaéldgas, cujas sequéncias sao

idénticas, identificadas com o mesmo escore, qeereéebem a mesma identificacdo no

NCBI por serem de subespécies diferentes. Esteeddfa¢cdo da taxonomia (até o nivel de

subespécie) ndo € realizada em nenhum progran@dedgficacdo. Pode-se perceber, ao se

analisar os resultados obtidos com dados paraiis, a utilizagdo de mais programas

possibilitou a diferenciacéo entre alguns resuba@aso fossem utilizados apenas dados de

sequéncia de proteina ou composicdo de aminoaadna,impossivel identificar a proteina

correta. A discriminacdo em funcdo de taxonomiang was funcionalidades de pos-

processamento que podera ser implementada em sdéudeas do sistema aqui proposto.
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Proteina 3 - “Cuticle protein 1 (Bc-NCP1)”, cujo cdligo de identificacdo no banco
de dados do NCBI é P80674

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-6 Resultados da busca com dados completos da proteina P80674

20080529180025
HCBI 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue -FASTA | _Blast Mascot Evalue
Evalue |Evalue

FEOET4 2.281EZEATVAEEZTE-E2 | 0.018285524378303 | 7 1608687254649 E-10 | B 9=-08 1e-48 1.00430031723389:-08
EBEOHAPS 1.0E-12 000000000001 - - 1e-12 --

Q7 Qa1 4 .0E-12 000000000004 - -- dea-12 -

Q17093 S0E-12 0. 100000000003 -- -- Se-12 -

FP22933 2.93287423232432997E-10 000000000323 33237 2.9387423243997E-10 - - -

FE3E51 3.939257V03TVTEEEE-10 0. 0000000033393 289392570237 72EEE-10 -- - -

FEOETS | 3.9392378125757E-10 | 0.100000000339392 | 3.92935376125757E-10 -- - -

PE2122 3.89399284754716E-10 0. 10000000033333 393992847547 16E-10 - - -

FPa2118 2940001527 23707E-10 0 00000000294 2940001527 3707E-10 -- - -

FE2119 | 3.94029622935423E-10 | 0.10000000033404 | 3 9403958393543 E-10 = = =

FE2120 2 840E55T7E2353E-10 0. 10000000033407 2840855782353 E-10 -- - -

Paz121 2941227780445 E-10 0. 0000000033412 2941227780445 E-10 - - -

FE0ETE 2941808313932 7E-10 0000000003548 2841808312393 27VE-10 - -- e

FOESZE 2842318788373 E-10 0. A0000000033423 2.842313788372E-10 -- - =

QozBEYZ2 2942319788372 E-10 0. 0000000032334 232 2942321378837 E-10 -- - -

A1KKE4 29423703 3T70432ZE-10 0. 0000000039424 2942370 237043ZE-10 -- - -

QOWFPZ | 3.9425474955542E-10 | 0.10000000039425 | 5.9425474955842E-10 [ 25 e

Q0014 3.94Z2E800816355E-10 0. A0000000033427 3.9426800816355E-10 -- - -

QSR OVE 2942723924404 53E-10 0. 100000000334 27 294273924404 53E-10 -- - -

LIOES21 2.9431507E4 2014 E-10 0. 0000000033432 2.9431507E4 2014 E-10 - - ==

QEBGEEZ 28435556821 75EE-10 O 0000000033438 2843555882 175EE-10 - - e

QazsSET 2.94323555662175EE-10 0. 000000003234 26 2943235558621 75EE-10 - - -

LZaz0E Z2.0E-9 0. 00000002 -- -- Z2a-03 --

A1ETEE 4. 0E-3 0100000004 -- -- de-03 -

[P e 4. 0E-9 000000004 - - d=-09 -

Lvan 1.919472537E23T71E-5 0. 0001919472538 - -- -- 1.919472527EZ T 12-05
QETOES 4.4034358058029E-5 0.100044034952805 - - -- 4. 403495205202 9e-05
LQIOSS2E 5.7584173437127VE-S5 O 0005758417344 - - - 5. 7584173437 127e-05
Q19z00 0.000109522823955297 0. 100108522823957 - - -- 0.00010952222955237
LZ2TAFL 0.0001242011E07 183 0 A0012420118072 = - - 0000124201107 183
Q51514 0000124201107 163 000124201 18072 - -- -- 0000124201 1807 163
[P by M R = 0.0001242011E07 162 Q0012420118072 - - - 0000124201 16071632
LTSy ha 0000124201 1807163 0001242011072 - -- -- 0000124201 1807183
QEEND4 0.0001242011B071E3 0 A001Z2420118072 - -- - 0000124201 1807183
Q213409 00050209565 747578 0. 1080209565 7476 - - - 0.00S0209565 7475 TR
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Tabela 6-7 Resultados da busca com dados parciais d

a proteina P80674

20080718113143
HCBI 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Fvalue FASTA _Blast M ot Fvalue
Evalue |Evalue

F20ETL S.E22TVSE20242ETVE-1E | 0.02432339315EVSESE | 4.201730245175EE-10 | 0.04E | Ee-07 0.0D2ETESIISZEN21
Po2a22 4 .52402577E2B55E-10 0.1000000004524 4.52402577E2255E-10 -- -- -

PE2E21 4 52460289289 2E2E-10 0.1000000004524E 4 .52460289292E2E-10 -- - -

F20ETS A 52466872202 12E-10 0.10000000045247 45245627 220212E-10 -- -- --

PoZ122 A4.52529939252E04E-10 0. 1000000004 5252 A.5252999252E04E-10 -- -- --

F2Z112 45257 291E92E44E-10 0. 1000000004 5257 4525729192644 E-10 -- -- --

P22119 4 5252984649424 E-10 0.100000000452539 452529848494 24 E-10 -- -- -

F2Z120 45282291914 75E-10 0. 1000000004 5262 4. 52E289191475E-10 -- -- -

P22121 4 52ETAESE20EAIE-10 0. 1000000004527 A 52ETAEZEZOEA2E-10 -- -- -

FS0OETE 45220720114 199E-10 0. A000000004522 - A4.52207201141939E-10 -- -- --

CIEWFTE 4 5284518049 TEZE-10 0. A000000004 5225 452284516049 TEZE-1D -- -- -

Co0zZES 4 52284949324 1012E-10 0000000004 5225 4522494924 1012E-10 -- -- -

ClErIP2 | 45284945934 1012E-10 O A000000004 5225 4 5284343341012 E-10 -- -- -

CHo0d4 4 5285612456022 E-10 O 1000000004 52286 4 5285612436022 E-10 -- -- --

P11733 4 5285337 158307E-10 01000000004 5236 4 5285337152307 E-10 -- -- -

Pd45553 4 52852337 158307E-10 01000000004 52586 4 5285337152307 E-10 -- -- -

CEBG T2 4 5292117352866 E-10 O A0000000045232 4 52921175866 E-10 -- -- -

CI92567 4 5232117352866 E-10 O 10000000045252 4. 529211795866 E-10 -- -- --

CI0ES21 4 S2EEZ228T325E-10 0. A0000000045237 4 5FAEEZZZETIZEE-10 -- -- -

CI7hAdE 1 0.001734393354014 0.10172439522401 -- -- -- 0:0017343932354014
FO1458 0.0021189748622E66 0 A0211897486227 -- -- -- 0.0021189748622E6E
CIaFP1.03 0002342024247 TESL 002342024847 77 -- -- -- 0002342024247 TESL
Fd1314 0.00245354 35405133 0.10245354354052 - -- - 0.00245354 35405133
QZIZP2 0.00ZE7ES33SZE021 0. 1026759352602 3 -- - 0.00267E533826021
FS35E1 0.00278812481577 19 0. 10275381245 1577 -- -- - 0.0027831245157719
ATEZTIES 0.003 0.103 -- -- 0.003 -

Q23306 0.003 0.103 = -- 0.003 -

QP30 0.003 0.103 3 -- 0.003 -

QS M 0.003 0.103 B == 0.003 -

Q14240 0.0031226937370245 0. 10312269373 702 2= -- == 0.0031226937370245
P20E55 0.003223422472397754 0. 1032342247297 - -- - 0.003223422472397754
QG LY 13 0.0033457437825263 0.103345749783253 % -- - 0.00233457437825263
BOXAPS 0.003 0,103 == == 0.003 -

Q170a3 0.003 0.103 2= -- 0.003 -

Nesta pesquisa pode-se observar que, apesar dedsgwogramas terem fornecido a
identificacdo da proteina correta isoladamente,ombiacédo deles permitiu um poder
discriminatorio mais marcante, como pode ser olbskrvcomparando-se o PLscore e o
AACompldente-valuepara as duas primeiras candidatas quando seaweaizusca com
dados truncados.
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Proteina 4 - “Complement C3 [Precursor]”, cujo cédgo de identificacdo no banco
de dados do NCBI é P01024

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-8 Resultados da busca com dados completos da proteina P01024

20080529180051
HCBI ID Conzsolided Evalue PL Score AACompident Fvalue EASIA | Dlast Ma=cot Evalue
et § B Evalue Evalue e
FO10Z4 u] 0.018228449551764 1.0E083112349555E-11 ul 0.0 u}
FOA0Z7 u] O.0217EEZ9ETTTESS | B.2863953529179E-12 a 0.0
Q214 u] O.0217EEZ9ETTVEZS | B.2863953529173E-12 ul 0.0
FO10ZE u] O.0Z17EEZ9ETTTITEY | BV 743121273583 E-12 ul 0.0
P12387 u] O.0317EEZ9ETTTVTEY | B.7T43121273583E-12 ul 0.0
ATEZZE u] 0.1 - - 0.0
F12247 1.2E-103 oA - 1.2e-103
Fas0a3 J.0E-123 0.4 - Fe-123
Fas0394 2.8E-94 oA - 2.8e-84
Qo1e33 1.2E-157 0.1 - 1.2e-157 -
Q2L2T4 o 0.1 - - 0.0
QE0XP u] 0.4 -- - 0.0
QE0E33 u] oA -- - 0.0
Ga1132 S33E-126 0.1 - 89.3e-126 -
QEaGKRP1 u] oA -- - 0.0
015031 588934872 TEETZE-12 0. A0000000000537 - | 5 96934872 TEET2E-12
Q14204 5 85934872 TEET2E-12 0. 10000000000537 | 5989348727567 2E-12
QAHCMZ | 59689348372 T56T2E-12 0.10000000000537 | 5 963348372 TE5ET2E-12
P&S4239E 5994363 TZE2436E-12 0. A0000000000539 | 5.994363T262426E-12
L&Az | 5 994363T2E243EE-12 0. A0000000000539 | 5. 994363T262436E-12
QENDGE | 5934383 72E2436E-12 0. A0000000000539: | 5 994363T2624328E-12
AZETVCS | BEOZ0BE1EE22532E-12 0. A000000000080:3 | 6.030E816822532E-12
F41252 E.Q20ES1E222532E-12 0. AQD00000000802 | 6.0306816822532E-12
QEEUZ0 | B.O30EE1EE22532E-12 Q. A000000000080:3 | B.O30ES1EE22532E-12 - - -
QEPOMS | 0.00098339276131597 | 01001283392TE132 -- - - 0.0004283392761315397
F458535 | 0.00031838383087112 | 0.10091696323027 - - - 0.00031896333087112
QI2EXPE 00010897941 13680163 01010897391 136802 -- - - 0.0010E973113601E3
O75312 0O012226124411615 0401222612844 116 - - - 0.O0122261844 11615
QES091 00014773306 164035 0014773306164 -- - - 00014773308 1684035
QES.J44 0.00ZE490086225 166 0. 10Z2E4900862252 -- - - 0.0026490058225166
AENKSE 0.0031074885373521 0.10210748853735 - - - 0.00310748853 73521
QIENFRS 0.00324131431482425 0.10341314314824 -- - - 0.0034131431432425
QEANRYS 0.003241931431482425 0.10341314314824 -- - - 0.0034131431482425
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Tabela 6-9 Resultados da busca com dados parciais d

a proteina P01024

20080718113727
HCHI IO Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue FASTA) Diast Ma=scot Evalue
———) Evalue |Evalue e
FO1024 4. 5592593894353 E-55 | 0.031TEEZ9E895215 | 4 9870736464417 E-10 0.EE de-13 | 249887556535 122-37
F12387 21230694 1294215E-17 | 0.05E051702547 784 | 4.9376219535039E-10 - 1e-09
FO1027 1. 218851466907 E-1E 0.0560517042458756 | 4 9025956126 TS8E-10 1 Ee-039
FO102ZE 1 6382686194098 E-16 | 0.05605170S7TIES1 | 4 92707364644 17E-10 1 Se-09
ATEZZE 4.0E-13 0. 1000000000004 de-13
CIZPFHNT 2.0E-10 0. 1000000002 - 2e-10
F1E152 4 2068309224 139E-10 0. 10000000042083 | 4.20823909224139E-10
F29475 4 21611296492 29E-10 0. 1000000004216 4 2181129649229 E-10
F458723 4. 2161129649229 E-10 0. 1000000004216 4 21611296498 29E-10
QEUKHNE | 4.8161129649229E-10 0. 1000000004216 4 21811296492 29E-10
QMETZ0 4 28270345554 214 E-10 0. 1000000004227 4 8270345554214 E-10
QIEN3TE 4 8270345554214 E-10 0. 1000000004227 4 8270345554214 E-10
CANKZZ | 4.82T70345554214E-10 0. 1000000004227 4 8270345554214 E-10
FOS9327 4240173161458 1E-10 Q. 10000000042402 | 4.24097216814561E-10
F41030 4 BEEZ80032TE09E-10 0. 10000000042583 | 4.82582800327203E-10
QSREYD | 4.85628003227209E-10 0. 10000000042582 | 4.8582800327203E-10
QEZ4E8 4. 876459017 2516E-10 0. 100000000427E5 | 4.8784890172518E-10
Qav4s0 | 4.87648390172518E-10 0. 10000000042765 | 4.8784830472518E-10
CIEAHMT 4 93TE21959503E-10 0. 1000000004337E 4 93782 1959509E-10
QESZST | 4.987073E4E4417E-10 0. 1000000004357 1 4 898707IE4E441TE-10 -
AEMEZ1 5.0E-3 0. 100000005 Se-039
QE0XPA1 E.OE-2 0. 100000005 Ee-03
QaGKP1 1.0E-7 0. 1000004 1e-07
CIZL2T4 3.0E-7 0. 1000002 Fe-07
Q2 1NWH4 4 0E-7 0. 1000004 4e-07 -
QEr015 0.0001199480290553 0. 1001199480250 0.000411994602905532
F42535 | 0.0002948673144TE2E | 0.10029488731448 0.0002942673 144 TESE
PS4436 | 0.00037982907214916 | 0.10037382307215 0.00037382907214916
CEANRES | 0.00073364016192713 | 0.10073984016193 0.00079954016192713
QEEXFE | 0.00089353512216802 | 0.10089953512217 0.00029953512216802
QENFGES | 0.0008435726892258847 | 0.1009495T7283229 0.00094957283228847
QELSCE | 0.00099355020240832 | 0.10099955020241 0.00099955020240892
GEBEWHE | 0.000393550202408532 | 0.10099955020241 0.00099955020240892
a75312 0.00119946024 28307 0.10119946024229 - 0.00119948024 28307
037340 0.003 0103 .00z
037341 0.08E 0.1E6 0.0EE

Nesta pesquisa, para os dados completos, percelpgesapenas as informacdes de
sequéncia de proteina ndo seriam suficientes phemtificar a proteina correta. Ja a
submissdo de dados parciais permitiu a identificggér qualquer dos programas. Esse
resultado mostra, de forma paradoxal, que nem semmor maior nimero de informacoes
submetido leva a uma identificacdo mais exata,rparéuso de sistemas de busca distintos,
aumentando a diversidade de dados em vez de sotdauke, parece ter sido mais eficaz na

identificacao.
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Proteina 5 - “Cell division topological specificity factor”, cujo cdodigo de
identificacdo no banco de dados do NCBI € A6WMJ7

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-10 Resultados da busca com dados completos da proteina AGWMJ7

20080529130103

FASTA |_Blast
Evalue |Evalus

HCEI 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue ot Fvalue

SEWRIT | 1. TE2EENZEEZZETLAE-T 0.012211222254587 T.2VTVO0ESS920114E-10 | 0000241 1e-51 | 9.919424043905952-17

AQRN N3 1. 7236128622674 E-74 0.01231183235467 T.ETFTOSSS9204114E-10 | 000024 | de-51 | 9.91942404305352-17

AARKIA 1296702 10523049E-732 | 0.045322244395873238 | 4 7256512361082 E-10 | 0.00025 | 1=-50 | 9.9194240400535=2-17

AAYEAS 1. 39ETOSM022049E-732 | 001832224 13987V328 | 4 VESES512361022E-10 | 000023 | 1e-50 | 9.915942404305352-17

CIEEE1Z2 1. 39ETOS10223049E-72 | 0.0M183222413987VE8 | 4 VESES12261022E-10 | 000023 | 1e-50 | 9.919424043905352-17

QOHIED S.ATOS2630212E-72 0012332647 77464 4 5207130426087 E-A10 | 000037 | Se-50 | 9.91342404305352-17

QOHUGS SATOS2E30012E-72 0018332647 77464 4 5207120426087 E-10 | 0.00037 | Se-50 | 9.91342404205952-17F

farcinicinic] 1.B02EVAZE1882EE-B0 | O.0F1S1EZ24E282026 | 7. 277OBSS5S320114E-10 | 0.00021 1e-51 -

A0 X4 B.7547AEEE42 192 E-26 | 0.02185452682702528 | 4 5207120428027V E-10 | 0.00037 - 3.919424043905352-17
LI0SZI0 D.2642439954331E-11 | D.05250222500952074 | 4. 372342377084 58E-10 0.00432 - ==
A2 9 1.0E-50 0.1 == - 12-50 -
ASHERD 1.0E-54 0.1 -- -- 1=-51 --
SR04 .01 4 245052852845 7TE-10 0 1000000004245 4 2450528522457 E-10 - - --
AEWHIGA | 4 2450522522457 E-10 O A000000004:24:51 424505285284 57 E-10 -- - -
AZ0TRE 424523248308 322E-10 0. 4000000004 24532 4. 324523248308922E-10 - - -
AEWRGET | 4.24533423206922E-10 0. 4000000004 2452 4. 245232423089 22E-10 - = -
AE0ATS 4 24T7ES92807EEEE-10 0100000000424 77 4 24T7EI9230TI2EE-10 - - --
AEWHRE | 4.247E339230722EE-10 0400000000424 77 4 247992307 IEEE-10 -- - -
AIBRWET | 4.34769323072ZEE-10 0. 1000000004 2477 4.24TEI029073I36E-10 - - -
Q02974 5.02725TETE0T4E-E 0. A00005027I5TES - - = E.0273A5TETE0T4e-06
ASEWEI0 6 4857772543177 E-B O A0000E4S577TV 25 - -- - 6 4857772543217 7e-06
F52132 B 485777254217 7VE-B O A0000E4857 7725 - -- - B 485777254217 7e-08
DS2327E E.7203300013443E-E 0. 10000g73033 - -- - E.72033000139449-08
Q1Q5R3 8.3932258746199E-6 0. 100002392325275 - - = 2.3922528746199-06
Q29 299194 23393239406E-5 0. 1000099194 23320 - - - 9.91942330294062-06
GIZHFRO 89.9194 2232933408 E-5 0. 1000033159422329 - -- - 3.9194233929406e-08
Q7vGE 1.0E2Z45E172E14E-5 O 0001052245517 - -- - 102245817 2E14e-05
QOCEDd 1. 237324526327 TT02E-S 0. 10001323734 526328 - - = 1. 273245286277 702e-05
G29%aa 1.4497619156377E-S 0. 1000144975196 - - - 1.4497E519156377a-05
FOATES 1982834 ETVEVER1E-5 O A000192832824573 - -- - 1. 982284ETYEVEE1e-05
GQIOTIKZ 1.982884E7VEVEE1E-5 O A0001928328234873 - -- - 1.982E84ETYEVEE1e-05

Tabela 6-11 Resultados da busca com dados parciais  da proteina AGWMJ7

20080718113849

FASTA| Blast
Evalue |Fuvalue
AEWRT | 3. 39523046962T5E-29 | 0.0Z263258120124426 | 6. 23757550572992E-10 | 0.068 | Ze-13 | 4981733476269 12-11
AR Y2 FFI52I046962TSE-29 | 0.02ZEF583180124426 | B.375TF550572992E-10 | 0.052 2e-13 | 4921733478289 12-11
A20z03 239523046362 T5E-29 | 0.0ZE352818012442E | B 37VS7VES05T2932E-10 | 00628 | Ze-13 | 4. 98317334TEZ2691=-11
AORXUL | 5 B1TEEES196321E-28 | O.021TEEZEEA0ETEZ | 4 287714 1812022E-10 0.2 Se-12 | 4. 9817223476269 1=-11
QOHUGS | 5 B17EEES 136321 E-228 | 0.0217EEZEE30ETEZ | 4 83587 7141813022E-10 0.2 Se-12 | 4981733476263 12-11
AARKESA1 1. 3225588356503 E-28 | 0.031TEEZAEA0T0ES 4 9358262508 E-10 oAz 2e-12 | 4. 9231723234 7E2691e-11
AdYEAS 1222558836850 2E-28 | 0.021TEEZ9E20T0ES 4 9958282602 E-10 01z 2e-12 | 4. 9281722347629 1=-11
QEEE12 1.3225588356503E-28 | 0.0317EEZ363070ES 4 3532625028 E-10 0.1z 2212 | 4. 981733476263 1-11

HCEI ID Consolided Evalue PL Score AACompident Fvalue ot Evalue

QIOHIED 1124006642932 E-18 0.05605170210731 4.8877141813032E-10 0.2 == 4. 951733476269 12-11
AENKRO 2.0E-132 0. 1000000000002 = - 2e-13 -
AZV4a 20E-12 0. 100000000002 - - 2e-12 -

A204 .01 4. 7423321855 755E-10 | 0.400000000474324 | 4.7422921555755E-10 -- - -
AEWHGA |4 7433921855 755E-10 | 0:10000000047434 | 4. 7433921556755 E-10 - - =
AZ0T7ES | 4. 74356156546 33E-10 | 0.40000000047436 | 4. 7435615685463 3E-10 - - -
PAEWRGT | 4. 7425E15E54622E-10 | 0.40000000047428 | 4. 7425615654822 E-10 - - -
AAEWET | 4 746887 T4184E3E-10 | 0.10000000047469 | 4. 7468877418463 E-10 - - .-
A30ATE | 4. 7471434819666E-10 | 0.4000000004747F 1 4. 74714343 19666E-10 - - -
AEWHRE [(4.74714248196E6E-10 | 0.10000000047471 4. 7471424219666 E-10 - - =
Qs3I0 4. FYP000E439341E-10 0. 1000000004777 4. 777000543934 1E-10 0.22 -- -
0232408 4 308252685057 02E-E 0. 400004 30625265 - -- -, 4. 80E252E505702e-08
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Nesta pesquisa, foram encontradas duas proteimadldgas (A3D3Q9 e A6WMJ7),
que ndo recebem a mesma identificagdo no NCBI gramns de subespécies diferentes. Esta
diferenciacdo da taxonomia (até o nivel de subéspgéo € realizada em nenhum programa
de identificacdo de forma a interferir na idenéfido. Pode-se perceber que a utilizacdo de
mais programas foi imprescindivel para a corre¢atificacdo da proteina em questdo. Caso
fossem utilizados qualquer um dos programas isoladte, seria impossivel realizar

corretamente identificacéo.

Proteina 6 - “Acyl-coenzyme A dehydrogenase (ACDH)” cujo codigo de
identificacdo no banco de dados do NCBI é Q82937

A pesquisa para identificacdo desta proteina m@sulhs seguintes informacdes:

Tabela 6-12 Resultados da busca com dados completos da proteina Q82937

20080529180117
. . FASTA | Blast
HCBI 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue Mascot Evalue
Evalue [Fualue
QEZI3T o] 0.018284495519192 | 2.2526435198845E-11 | 56e-136 | 0.0 | 2.5539756107837e:45
QEZRJT o] 0.013284495519192 | 2.2526438198245E-11 1a-135 00 | 2.23514325951065e-42

CAT14E o O0Z217EEZIETTISET | 1.4225052555029E-11 | 9.72-1321 (RE]
Q2ZEYE | 2892402175407V 4E-120 | D.OSEQSMIVOMI2EE1E2 | 1 2E2STEEOZA3ZEE-11 | 752112 --

QEXTRZ | 2407227194 284EE-129 | D.OSEDSMIVOI2EEE0S | 1.4228052555029E-11 | 1.22-120 --
0.1 - - oo

AFEZHYO ul

AT EWIS u] 0.1 - - oo
ASMNES 0 0.1 - - a0
AT a 0.1 - - .o
E1LHMT 0 0.1 - - 0.0
QST5US 0 0.1 - - (W]
CISPFEE u] 0.1 - - 0.0
P42 32EA1T 0.1 - 3.2e-17
Q55045 32E-17T 0.1 - 3.2e-17
QF2IGT 2 EE-17 0.1 - 2 Ee-17
Cl21MG1 1. 1E-16 0.1 - 1.12-16
CIFOLRA 11E-16 0.1

1.1e-18

PE7412 1. 26211390038 163E-11 0.10000000001262 | 1.2621130038163E-11
QEZMHAT 1. 26821130038 163E-11 0.10000000001262 | 1.2621130038163E-11
PE5312 1. 2636923 736166E-11 0. 10000000001264 | 1. 263692353736 166E-11
QS 2429 1. 2654923 123613E-11 0.10000000001265 | 1.26543253123613E-11
QSZ5 X3 1. 26549231236 13E-11 0.10000000001265 | 1.2654323123613E-11
QS ZMCE 1. 2654923 123613E-11 0. 40000000001265 | 1.26543253123613E-11
QSZR01 1. 2654923 123613E-11 0. 10000000001265 | 1.2654325123613E-11
QSZR.J0 1. 267573645 1363E-11 0.10000000001268 | 1.2675736451369E-11
023729 1. 285926612 1386E-11 0.40000000001286 | 1.2853266121986E-11
Q104132 1. 285926612 1386E-11 0.A0000000001286 | 1.2853266121986E-11
QI9HY3 1285926612 1986E-11 0.40000000001286 | 1.2853266121986E-11
QEDZLT 1. 285926612 1986E-11 0.10000000001286 | 1.2853266121986E-11
PO7314 1292810304034 5E-11 0. 40000000001253 | 1.29281050402345E-11 =
QE7LEE | 0.00053594755661502 0. 40053534 755662 - - - 000053534 755661502
QEFPIGE 000059534 755661502 0. 10053534 755662 - - - 0.00053534755661502

QEZ4LE 0.00061237461342288 0. 0061237461342 < - - 0.00061297461:342283
Pra881 0.00074513703545 146 0. 4007 15137023546 - - = 0.0007 1513703546146
P2E984 000126000342 16529 0. A0 26000342165 - - - 000128000342 16529
P42EED 0.001245123872E882E 0.101234513872688 - - -- 0.001345138TEE282E
QEZRW32 0.00124512387262826 0.1012345132878E82 i - - 00012345 1387EE222E
PAMPRZ 0.00152235172257673 0. A052351722577 - - - 0.00152825172257ETD
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Tabela 6-13 Resultados da busca com dados parciais  da proteina Q82937

20080718114014

HCEI 1D Con=solided Evalue PL Score AACompident Evalue Fica - Eaet Ma=cot Fvalue

T Evalue |Evalue S
QSZa37 3.299142TE24006E-41 | O0I1TEEZATA32468 | 4 9352374554603 E-10 0.22 12-08 | 1.2B53956068823a-2E
QEZRJ7 1.85142829571685E-33 | 0.0317TEE237135433 | S5.0597519228333E-10 0.2z 1e-03 | 7.9298124637358e-25
Q47 146 2.0784TAZZTIS09E-17 | 0.05680517025420281 | 4.81378714073232E-10 0.22 1e-043 -

QIEXTRZ | 2.078473327IS0IE-17 | D.05E051702542081 | 4813787 1407388E-10 | 022 1e-03 -

AETENT 3.0E-10 0.1000000003 2 s Je-10 o
ASAKDT 2.0E-10 0. 1000000003 - - Ze-10 <
AAMNES 2.0E-10 0. 1000000003 - - Ze-10 -
AAMY T 2.0E-10 0. 1000000003 - - Ze-10 -
QETSUS 2.0E-10 0. 1000000003 Fe-10 -

P37412 | 466104197227 12E-10 0. 1000000004561 4 BE10419732712E-10 - - -
Q82429 | 4. BEE1685144044E-10 | 0.10000000046662 | 4 BEE1625144044 E-10 - - --
Q82420 | 4 BEE1685144044E-10 | 0. 10000000046662 | 4. BEE1625144044 E-10 - - -
LIEENAT | 4 6661635144044 E-10 [ 0.10000000046662 | 4 6661635144044 E-10 - - -
FOAZKT | 4 B7193540536846E-10 0. 1000000004572 4 6713854053645 E-10 - - -
POAZKZ | 4.671935405364E6E-10 0. 1000000004672 4 5713854053646 E-10 - - --
QISZIMCE | 4 B719354053646E-10 0. 1000000004672 4 5719854053646 E-10 - - -
QIEZR.J0 4 E73E42160531E-10 0. 100000000457 36 4 ETEE42160531E-10 - - -
Q23000 | 47053732521 725E-10 0. 4000000004706 4 FO537I2E21T2EE-10 - - 2
F555284 | 4.7187823439363E-10 | 0.100000000471858 | 4.7187823439363E-10 - - -
QE20E15 | 4. 7187523433363 E-10 | 0.100000000471358 | 4.7187823433363E-10 - - -
C2WATZ | 4. 7344382573427E10 | 0.10000000047:345 | 4. 7344852573427 E-10 - - -
Q3716 | 4.7344852573427E-10 | 0.10000000047345 | 4.7344852573427E-10 - - -
QEZBYE | 4.8620044362351E-10 0. 1000000004862 4 BE20044362951E-10 | 0.85 -
ATATTY 1.0E-3 0. 100000001 - - 1e-08 -

L3Z5ES 1.0E-3 000000004 - - 1e-03 -

LISFFES 1.0E-3 000000004 - - 1e-03 <

Q5330 1.0E-3 0. 100000001 % o 1e-03 =

LIS FK NE 1.0E-3 0. A00000004 - - 1e-03 -

CISKT.JS 1.0E-3 000000001 - - 1e-03 -

ATMIE 5.0E-3 0100000005 - - Se-03 <
Ll WENL 2.0E-8 040000002 - - 2e-03 -

A2HA5E 20E-7 0.1000002 - - 2e-07 -

CITNTFS T.OE-S 010007 - - Te-05 -

F2E354 0.001147232085496 0.1011472820855 - - - 0.0011472320254965
AAMOGE | 0001197307263 1066 0.1011973072E31 1 - - - 0.0011973072623 1066
AOMYLI | 0.0021333524548676 0. 1021932335245487 - - - 0.002133352454867T6
QISFPILE 0002193352454 8676 0.10219335245487 - - - 0.002133352454867T6
QIEZRWE2 | 0.0021333524548676 0.10213335245487 2t = b 0.0021333524548676

Nesta pesquisa, foram encontradas duas proteimasldgas (Q8ZRJ7 e Q82937),
situagdo semelhante a descrita anteriormente. Sogerceber, ao se analisar os resultados
obtidos com dados parciais e completos, que zagdio apenas de dados de sequéncia da

proteina seria insuficiente para distinguir enseeasultados.
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Proteina 7 - “Chloroplast 30S ribosomal protein S17 cujo coédigo de
identificag@o no banco de dados do NCBI é 046903

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-14 Resultados da busca com dados completos da proteina 046903
20080529180145
HCHI 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue JEBSTH | Blasi Ma=cot Evalue
] Evalue |Evalue e

04839032 | 9.904330382TEETE-E4 | 0.031828305809573 | 6. 23016524 784091 E-10° | 0.0002E | Se-55

ADTGEE 2.0E-28 0.1 228

AEIG2 2.0E-27 0.1 2227
AERW0 1.0E-2E 0.1 12-2E

B1UTCE S5.0E-28 0.1 H=2-28

E1wWiRS 1.0E-27 0.1 1e-27

Lz JiLs 1.0E-27 0.1 1227

G3MFEZ 9.0E-29 0 9e-29

QIEHO3Z S.0E-28 0.1 S=-28

QaYrIg S.0E-29 0.1 - S=-29

a78413 | 24TA59M138TEATSE-10 | 0. 1000000003476 | 2.4T71591387E47SE-10

048908 | 2.4716292851037E-10 | 0.10000000034716 | 2471829285109 7E-10

a7a427 2471992247144 E-10 0. 1000000003472 3471992247144 E-10

04E292 | 2472204825262 7E-10 | 0.10000000024723 | 3.4723048952627E-10

O78423 | 24731432423321E-10 | 0. 100000000:34731 3.473143232423321E-10

046835 | 2.4734482574368E-10 | 0.10000000034734 | 3.4734482574362E-10

046396 | 34735T70496346E-10 | 0.10000000034736 | 2.4735770436346E-10

O78428 | 2474525471963 E-10 | 0.10000000034745 | 247452547 196E9E-10

0483905 | 24753211673006E-10 | 0. 10000000034752 | 2.4753211673006E-10

Faz2359 | 3.4832545406483E-10 | 0.10000000034833 | 3.42832545408482E-10

QSUPFS | 3.4835695860828E-10 | 0.100000000345836 | 2.428356952E0828E-10

F47336 | 2.48328953131791E-10 | 0.10000000034839 | 2.42838953131791E-10
QT4MET | 248389531231791E-10 | 0.100000000:2345839 | 2.4838959131791E-10

Q4E150 2.4242341389719E-10 | 0A0000000034242 | 3.4242341389719E-10

P42154 | 2.4852270822824E-10 | 0.100000000242852 | 2 4252270922824 E-10

P&ST529 | 34865542862 TESE-1D | 0.10000000034866 | 23 4865542862762 E-10

QoAalE | 2487453T72T70836E-10 | 0. 10000000034875 | 3.4874597270836E-10

Q31845 | 249070739633 12E-10 | 0.10000000034307 | 249070733693 12E-10 -

Fa7292 2324750294497 34E-E 0. 100003 24750294 3.2475029449734=-068
QEDYET 4 54E5042089922E-E 0. 1000045465042 1 4 54B5042089922a-065
G4 JP1 4 3795046303312 E-B 0.100004379504623 4.8735048303318e-06
F11854 26817172127 39E-E 0. 10000526817172 5. 2E217172127392-06
QE0GAL B T23ET29803589E-E 0. 10000873367T298 E.TE3ET29280235889:-05
F25320 8. EBE000242ETIZE-E 0. 10000268000342 8. EBEO00242ETI2e-08
QE¥I2a 1 A54EETTE1SE25E-5 0. 10001 154E67TTEZ 1. 154BETTE1SE252-05
QIEETYZ2 1 AGAEETTE1SE25E-5 0.10001154B677EZ 1. 154BE7TE156252-05
QiENES4 1 A54EETTEASE25E-5 0. 10001154667 TEZ 1. 154BET7TE15E252-05
QIEWHCE 1 226834512TA0EE-5 0. 10001226334513 1.2268345127906a-05
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Tabela 6-15 Resultados da busca com dados completos da proteina 046903

20080718114144

HCEI 1D Con=solided Evalue PL Score AACompident Evalue Fica - Eaet Ma=cot Fvalue
T Evalue |Evalue S

048303 5. 749489354 1265E-17 | 003868438034 26E73 | 6.2148431644213E-10 0.03 Ze-03 -

072427 | 4 6173502092341 E-10 | 0.10000000048174 | 4 6172350209234 1E-10 - - i

o72413 4 B17EI21315884E-10 0. 1000000004517E 4 B1TEIZ1315884E-10 - - =

048302 4 B178102556062E-10 0. 1000000004817 4 B178102556062E-10 - - -

04892 | 4.642744T602209E-10 | 0. 1000000004E8127 | 4 6187447602309 E-10 - - -

O4E296 4 619453582 1432E-10 0. 10000000048195 4 B19453588 143323 E-10 - - =

o72423 4 519201630131 E-10 0.40000000045198 4. 619801630131 E-10 - - =

0482395 4 B20263TETTS42E-10 0. 10000000048203 4 B20269TETTS42E-10 - - -

o7s423 4 B214523023805E-10 0. 10000000048215 4 B214523083805E-10 - - e

046905 | 4 6226155980448 E-10 | 0.10000000048228 | 4 B22E15592044EE-10 - - i

QSUPGE | 483249528815 76E-10 0. 10000000048325 4 B3249528815TEE-10 - - =

QT4MET | 4 BZ29142774282E-10 0. 100000000483229 4 63291427 T742388E-10 - - -

F4733E 4 BRAZEAEAZ02581E-10 | 0AQ000000046343 | 4 6342646120251 E-10 - - I

Pazas5a 4 E342646120251E-10 0. 1000000004E53243 4 B242646120251E-10 - - =

QoALE 4 B352516438449E-10 0. 10000000048353 4 B352516438449E-10 - - =

F&TEE3 4 BIE31TETAZ34E8E-10 | 0A0000000046363 | 4 6363178T43348E-10 - - -

QAEIS0 4 E3ET2938E5683E-10 0. 10000000048387 4 B38T7293885E223E-10 - - e

P43154 4 E393934 726514 E-10 0. 1000000004E53594 4 B2393994 736514 E-10 - - =

Q31845 4 B471124359362E-10 Q. 4000000004547 1 4 B471124359362E-10 - - =

OE0111 | 1.8456994524183E-5 | 0.10001845693452 - - - 18456934524 1832-05

015417 22718302124589E-5 0.A0002271630212 - - - 2 27183021245692-05
QE0WCE | 2.2716302124563E-5 0. A0002271630212 - - - 2.27T168302124569:-05
QI0ZE43 2. B975E08032458E-5 0. 10002E975E0303 - - - 2597560803 2458e-05
FOZTES 31944 T9932EEEE-5 0.100031944733323 - - - 3.1944799386EE2-05
FAE243 5.2920409111614E-5 0.10005292040311 - - - 5.8920409111614e-05
POZETS E.7433020927393E-5 0. 1000E7423902033 - - - E.7433020927393e-05
G114574 7095544305 1466E-5 0.10007095344308 - - - 70955344305 14662-05
CISNTWA 55186131697 VEE-S 0.1000851861317 - - - 55186131697 76e-05
QESPES 5.5186131697VEE-S 0.1000251861317 - - - 5.518613168977Ee-05
ATWICE 0.0004 0.1004 2t o 4e-04 3
C11HR 0.0007 0.1007 - - Te-04 -
AdELE 0.001 0.101 - - 0.001 -
AOE420 0.001 0.101 - - 0.001 -
DEE4:33 0.002 0.102 - - 0.002 <
Q7MY G0 0.002 0.102 - - 0.002 -
AOGENWE 0.003 0103 - - 0.003 -
QA C103 0.003 0103 - - 0.003 -
EISRTWE 0.003 0.103 - - 0.003 i

Neste caso observa-se que tanto as buscas indsziquanto a busca consolidada
foram capazes de identificar corretamente a pratejoner seja com dados completos ou

parciais, exceto pelos dados de PMF.
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Proteina 8

identificag@o no banco de dados do NCBI € Q8K019

“Bcl-2-associated trascription factor 1 (Btf)”, cujo cbédigo de

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-16 Resultados da busca com dados completos da proteina Q8K019
20080529180201

HCHBI 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue FASTA, | Blast Mascot Evalue
TR Evalue FEvalue e

LERO019 o 0.018254495518826 | 1.9713981586623E-11 | 1.7e-122 | 0.0 E.2832595855193e-39

QENYFE o 0.0317EEZ9ETTIEZE | 1.46813028542989E-11 | 9.7=-118 0.0

QISESZE 4 BSEETRSEST09ZE-37 | 0.05E051701864939 [ 1111443568874 7TE-11 4. 7e-28

QSE.J23 E.20724241187EEE-37 | 0.056051701864939 [ 1111443568874 7E-11 E.9=-28

QEMTYE | 9.8728532B8T536EE-37 | 0.05B051701865025 | 1.11839602861911E-11 1e-27

QY2 1. 2828857347084 E-43 [ 0.05B0517018685025 | 1.11693602E1911E-11 1.12-34 -

AZRUTS u] 0. 0.0

ASOTES o 0. 0.0

B1WC1E o 0.1 0.0

cauoLe 6] 0.1 0.0

QEURET 8] 0. - 0.0

QEETIE 1.3E-18 0. 1.3e-18

LauEEs T.8E-19 0.1 T.8e=-18

LY ZEES 20E-17 0.1 2217

F20330 THE-A1T 0. - T.82-17

QE113E 1.0802254E73TIEE-11 0. 1000000000109 1.0902254E7F3TIEE-11

QIECSHNZ 1.0902254E73TIEE-11 0. 1000000000105 1.0902254E7F3TIEE-11

GIE00Fd 1.09022546737IEE-11 0. 1000000000109 1.0902254673TIEE-11

AZAROZ 1.0918375077TO3E-11 0. 100000000019092 1.081837507F7TO3E-11

AZAITL 1.0824355825301E-11 0. 10000000001032 1.0924355825301E-11

QB0Z3ET 1.0924355825301E-11 0. 100000000049092 1.0924355825301E-11

QIBTFOA 10926560024 355E-11 0. 10000000001093 1089265680024 355E-11

QEK2HA1 1.0936E7A44E2321E-11 0. 10000000001054 1.05936E7344E221E-11

F30415 1.095327451523E-11 0. 10000000001035 1.095327451523E-11

QEMan 1.0996328024373EE-11 0. 1000000000411 1.0996320843738E-11 -

CIZELEE 8.33493559995E9E-5 0. 100083345359 8.3349358999569=-05

F35E01 0.0007E93TETZEETE21 0. 1007E93TETZEES 0.0007ES3TETZEETS21

QENSRZ 0.0040899531361275 0.101089395313613 0.0010293531961275

F24075 0.001E0287234724E3 0.A01E0287234725 0.001B0Z287234724E63

CIZEH24 0.0018593319228057 0.10185333192281 0.0018593319228057

Qa1z2us8 0.0023081361800348 0.10230813618003 0.0023081361800345

QBULEZ 0.0023722510739245 0.10237225107392 0.0023722510739245

QIEAWES 0.0023722510739245 0.10237225107392 0.0023722510739245

QaDADs O.0023722510739245 0.10237225107392 0.0023722510739245
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Tabela 6-17 Resultados da busca com dados parciais  da proteina Q8K019

20080727192621

HCEIl 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue EASTA Blast Mascot Evalue
e Evalue |Evalue e

QEK01S | 2.22239955314127E-35 | 0.0317ET0M12E40885 | 4 EESESE22EESE9E-10 0.28 Ze-06 | 4.0010162093168e-24

QANYFS | 4.9313900486724E-14 | 0.056053083621487 | 4 BESESEZZEGSEIE-10 0.36 Se-05 -

Qe0sys | 4.5212036491425E-10 0.10000000045212 | 4.5212036491425E-10 - - =]

QYTACTY | 45215327 102033E-10 0.A0000000045218 | 4.5215337102033E-10 - - 2

QE0ZaT 4 6227256725043 E-10 0A0000000045233 | 4.5233286T25043E-10 - - -

QA00EZ | 4.524283902192428E-10 0.10000000045243 | 4.52428902319242E-10 - = s

QEKZHA 4 5264574833161 E-10 0.10000000045265 | 4.526845742333161E-10 - - -

QED4S | 4. 5270574452021 E-10 | 0.10000000045271 | 4827057445202 1E-10 % a2 &

AZA T4 4 5280214932402 E-10 0. 1000000004529 4.52902143232402E-10 - - -

Qoss13 4. 5312740118283 E-10 0.10000000045313 | 453127401 18283E-10 - - -

P20415 | 4.5321002157571E-10 | 0.10000000045221 | 4832100215757 1E-10 # i i

QEMEGT | 45424087 7I0385E-10 0.10000000045434 | 4.542340687730385E-10 - - o]

QEE3LE 4 BA4E5553523044E-10 0.10000000048347 | 4 6946555353044 E-10 - - -

Q5EJ3S | 4.6945555352044E-10 0.10000000048547 | 4.6946555353044E-10 - = =

QSMTYE | 4. 77555E2335123E-10 0.100000000477F5E | 4. 7755562335 123E-10 - - =

Qayawd | 4.24748714230287E-10 0.A0000000042475 | 4.24748T7143230287E-10 -

EB1WCAE 3.0E-E 0.100003 - - Se-05 -

CIOGCET 2.0E-E 0.10000:3 -- -- Ze-08 --

LIZTRCE 3.0E-E 0.100003 -- z Se-05 &

LIATS 20 2.0E-E 0.10000:2 -- -- Ze-0E --

L3U0LS 3.0E-6 0.10000:3 - - Se-05 -

CIZUR3T 20E-E 0.10000:3 -- - Ze-08 --

CISREBF2 2.0E-E 0.10000:3 -- -- 2e-08 --

QYTRT3 S3.0E-6 0.10000:3 =4 % Se-06 %

CI2ELEE | 0.00037469224214197 | 0.100237469834214 -- - - 000023 74E92324214197
GEJkkE | 0.00053253011212524 | 0.1006335301181:3 -- -- - 000052235901 1212524
QAGYDE | 0.000832530115312524 | 0.10082253011313 -- z = 000083235301 1212524
GIEEZOS | 0.00035262208832526 0. 10035262288235 -- - - 0.0003526228883526
CIEWCCE | 0.0003526228883526 010035262 2888325 -- - - 0.0003526228853526
LEADoCs | 0.00114314746E0231 010114314 74EE02 -- -- -- 0.0011431474560231
CIEVER1 0.00120BE5565252 0.10120E8E55E65252 -- - - 0.00120BE55652:52
CIENSRZ | 0.00146806554288073 0.10146065342551 - - - 0.0014606554 253073
QEILVE | 0.00165121230064772 0. 10165121300642 -- - - 0001651 21230064772

Nesta pesquisa, pode-se perceber, ao se analis@sw$tados obtidos com dados
parciais e completos, que caso fosse utilizadoagenprograma Blast, o que é geralmente
feito nas pesquisas por sequéncia de proteinas, isgpossivel distinguir-se a proteina
correta das demais. Portanto, a utilizacdo deatifes programas proporcionou o acerto na

pesquisa.
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Proteina 9 - “30S ribosomal protein S20”, cujo cédjo de identificagdo no banco
de dados do NCBI é A1BAN4

A pesquisa para identificacdo desta proteina msulas seguintes informacoes:

Tabela 6-18 Resultados da busca com dados completos da proteina A1IBAN4

20080529180210

FASTA |_Blast
Evalue |Evalue
ATBANS | 4 3E12568378492E-79 | 00183534 52455492 | 6.568422132167E1E-10 | 0.00053 | 2e-53 | 5.03680150114142e-20
QzsJiz 2.5914225672949E-16 | 0.0431744E7456074 | 3.8471434199455E-10 0.051 - 511231824 1335-08
QMEDOKT | 1.8573386T7ZE205E-15 | 0.044848727E52656 | 3. 6514848448668 E-10 0.0549 - 9919423962444 2208
ASLMLO | 2515573623378 E-40 | D.0ET 7131368653311 - 0025 1e-40
QIGCS3 | 4.3529254855652E-10 | 0.0TE310312980202 | 3. EEE9824295326E-10 0.045 -
AIPFLY 5.872892873710214E-2 | 0.07E3103502394363 - 0.045 - E. 18056419401 35=-02

HCEI ID Con=solided Evalue PL Score AACompident Evalue Mascot Evalue

Q3IYEZ 5.878987ATI0Z214E-58 | 0.07E3103502334363 - 0.04E - E.1805E641940135e-08
AWHES | B.0428324034038E-8 | D.023811814348368 - 0.054 = E.1805641340135e-05
A3IM03 E.0E-43 0.1 - - Ge-d3
AIKIZA T.OE-d41 0.1 - - Te-41
AISHAS 2.0E-40 0.1 - - 2e-40
AITYOE S0E-42 0.1 - - Se-42
AIWCLA S.0E-432 0.1 - - Se-43
AEEDYD E.OE-40 0.1 - - Ee-d40
AEFHET 3.0E-40 0.1 - - Ze-40
QOFEEA1 2.0E-40 0.1 Se-40

ATBOZZ | 3.E1TEVEAASTTZEE-10 | 0.A000000003E17Y | 3.E617ETS1357TZEE-10
ATBOFT | 361773705 15933E-10 | 0A000000003E177 | 3.6177370515923E-10
A1BENT [ 2E1T7191611281E-10 | 0.1000000003236179: [ 2.6173191611281E-10
ATBOSY 3E17I81T19952E-10 0. 1000000003613 2.517381719352E-10
F23303 | 3.6183781173004E-10 | 0.10000000036134 | 3.61837281172004E-10
A1B4SE | 3.618738VETASEZE-10 | 0. A000000003E187 | 3.6187V38TET4S82E-10
ATBENT | 3.E6137407VE0ES2EE-10 | 0. 40000000036197 | 3.6197407E0E828E-10
ANBACY | 2EZ02ZTZES1ZSEE-10 [ 0.40000000036202 | 2 ERO22VIES1852E-10
ATBOSE | 3.E213574634404E-10 | 0. A000000003E214 | 3.621357V4634404 E-10
QZIGWS | 3.64848B6424602ZE-10 | 0.A0000000036425 | 3.6484866424802E-10
AIHIZY | 3.65433239133635E-10 | 0.100000000364:33: | 3.6433293139635E-10
Q25300 | 3.6439293139635E-10 | 0.400000000364958 | 3.649592991336835E-10
QZNTYT | 3.65142848448668E-10 | 0.40000000036515 | 3.651484844286868E-10
QOEYU4 | 3.65E36E1821033E-10 0.1000000003657 3.B5E3EE1821093E-10
QEFNIE | 3853127 7E52552E-10 | 0.10000000036531 | 23653127 78525852E-10 o= o £
ASEETI 1. 2208522127314E-7 0.10000012208522 - - = 1.2208522127314-07

QICPME | 1.60236843157T2E-7 0. 1000001602 36:34 - - - 1602368431577 2e-07
QEZE38 4. 8071054368574 E-T 0. 1000004207 1054 - - - 4. 8071054368574e-07
QE304E 4 .807 1054368574 E-T 0.1000004207 1054 - - - 4.8071054368574-07
QOKRSHNT 3.1563303563631E-7 01000003 156331 e s = 3156330356363 12-07
Q31FR3 1.4437E19156377E-B 0.100001449761:32 - - - 1.4497E19156377e-08
QILTCZ 1983884673738 1E-B 0.100001953334628 - - - 1.9838846737881=-08
AETCHI 2.1384912800032E-6 0.10000213643128 - - - 2.1364912800032e-08
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Tabela 6-19 Resultados da busca com dados parciais  da proteina ALBAN4
20080718114414
HCEI 1D Consolided Evalue PL Score AACompident Evalue FASTA Blast Mascot Evalue
TR T Evalue Evalue s e

AlBANA | 4.5930832402841E-15 | 0.056051729052543 | B.4743191035208E-10 0.3 0328 | 1.8870203475536:-07
ATAKKEES [ 4.8121051200166E-10 | 0.10000000043121 4. 8121051200168 E-10 - - -

A1BEVE | 4.812944840468E-10 | 0.10000000042129 | 4.812944840468E-10

Fzag910 | 4.2129448404628E-10 | 0.10000000048129 | 4.212944840468E-10

A1B051 | 4.8132234142492E-10 | 0.100000000428132 | 4 8132234142492E-10

F23305 | 4.843749224102928E-10 | 0.A0000000042437 | 4.8137192210292E-10

ATB4SE | 481437270154 14E-10 | 0.40000000043144 | 481437270154 14E-10

A1BENS | 4.8159152672975E-10 | 0.10000000042153 | 4 8159152672975E-10

A1B4CY | 4. 8162606359304 E-10 | 0.100000000428164 | 4 8163606359204 E-10

A1B052 | 4.8176952203T96E-10 | 0.100000000428177 | 4 8176953203 TI6E-10

Q2200 | 4.8542987794605E-10 | 0.10000000048512 | 4.8512987794E05E-10

QZNTYT | 4.8530854856566E-10 | 0.10000000048531 4 8530254258558 E-10

QOEWU4 | 4.8533083542868E-10 | 0.10000000042533 | 4 853303354 2863E-10

G1E0KT | 4.259230225842062E-10 | 0.10000000048592 | 4 8593083542262E-10

AZHIZY | 4.8642646638004E-10 | 0.10000000048644 | 4 8643646638004E-10

E22)12 | 4.8643646632004E-10 | 0.10000000042644 | 4 SE423E4EE32004E-10

QZIOWS | 4.8672399105228E-10 | 0.10000000048872 | 4 BET72399105228E-10

QEFHIE | 4.8703303403034E-10 | 0.100000000483704 | 4 8703303403034 E-10

1GECE2 | 4.88673479390049E-10 | 0.100000000428867 | 4. 8867347939001E-10 =

AAVESS | 4.9817335T12238E-6 | 0.10004921733571 il 4 9817235713230e-05
O72CF2 | 49217335713230E-5 | 0.10004921733571 4 9817235713230e-05
QOEMCE | 5726541699097 7E-5 | 0.10005726541699 5 736541699097 7e-05
Q7HXIE E.0384E50221914E-5 0. 1000B032485022 E.0384650221914e-05
Fr4243 E.431360186T322E-S 0.10006431350187 E.4313501867322e-05
Q42207 | E49123501267922E-58 | 0.10008491350187 £.49135018679228-05
BE7EIL | EA49126012E7922E-5 | 0.10008491350187 £.49136018679222-05
QAPEIS | E4912601267922E-5 | 0.10008491350187 £.4913601867922e-05
ARAL30 7246158314566 1E-5 0.10007245158315 7.2451583145661e-05

Neste caso observa-se uma situacdo semelhanter@ogném que tanto as buscas

individuais quanto a busca consolidada foram capdeddentificar corretamente a proteina,

guer seja com dados completos ou parciais.

Na grande maioria dos experimentos (6 experimeneo8), se fosse utilizado apenas
um programa para a identificacdo, seria impossiainguir a proteina procurada dentre os
resultados apresentados, uma vez que o valor agldizcomo escore indexador para
identificacdo pelos referidos programas apresentawamesmos valores para diversas
proteinas candidatas. Em nenhum caso foram obtidssltados falso-positivos como
identificacdo. O sistema mostrou-se eficiente taythim os dados completos (experimentos
tedricos) quanto com os dados parciais (simulagaxperimentos reais). Em todos os
experimentos realizados, a maior demora para oftede resultados ocorreu em funcéo do

programa AACompident, pois este s6 oferece a eibips resultados permail Esse fato

requer a execucao de dois robds para cada budizadeaalém do tempo de espera para o

envio e o recebimento demailcom os resultados.
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7. CONCLUSOES E RECOMENDACOES

Apoés o desenvolvimento do sistema, que possilnlig@mazenamento, organizacao e
disponibilizacdo dos dados experimentais dos s foram realizados varios testes que
comprovaram a eficiéncia do Protein Locator. A rdetogia de teste abordou amostras de
proteinas ao longo de toda a faixa de pl e difeeemalores de peso molecular. As etapas de
suporte aos experimentos (armazenamento e disppaibio das informacbes) e de
combinagdo dos resultados foram bem sucedida. Eimstos casos pode-se perceber a
melhora nos resultados com a adicdo de mais pregrae identificacdo, em relagédo ao uso
de programas isolados para identificacdo de praggigituacdo muito comum em quimica de
proteinas). Esta comparacéo pode ser feita obsta os resultados em separado de uma

pesquisa (disponivel para o cientista) e dos eost consolidados.

Outra funcionalidade disponibilizada no sistemaaf@onsolidacao dos resultados por
meio do PLscore, um algoritmo desenvolvido pelappara possibilitar a diferenciacdo de
resultados que possuem e-valores nulos dentre &pueansolidados, tratamento que néo é

feito por nenhum outro programa avaliado.

Para ampliar as funcionalidades do sistema, peratuma melhora na qualidade dos
resultados, aumento da velocidade das buscas ®lapmldo codigo fonte do sistema, as

sugestdes para trabalhos futuros séo:

» Auvaliar o efeito no calculo do e-valor consolidatis casos em que a proteina
€ encontrada em mais de um programa, porém coroergais alto do que as

gue sdo encontradas por apenas um programa corvalorenuito baixo.

» Realizar pré-processamento dos dados antes de ®ulommeos programas de
identificacdo, de acordo com as informacdes fodaecipelo cientista. Para
informacgdes déingerprint, pode-se efetuar filtragem de contaminantes ¢ lis
de massas ou propor modificacbes poés-traducioasa informacdes de
sequéncia de proteina, as buscas podem ser realia@dndo-se em conta as
possiveis ambiglidades da sequéncia, provenieotesétibdo utilizado para
sequenciamento (espectrometria de massa ou degoadad¢dman).
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» Realizar pds-processamento dos resultados, passiliv a discriminacdo em
funcdo de taxonomia, levando em consideracdo todss niveis da

classificagao.

* Realizar a melhoria da busca por meio de maior stelzunos filtros para
insercdo de dados, possibilitando o reenvio auiom@iara os programas de
busca. Novos picos de massa plamgerprint ou possiveis modificacdes nas
proteinas e ambiglidade de sequéncia sao exemplomfarmacdes que
poderiam ser utilizadas na ressubmisséo dos datasapaliar melhoria nos

resultados obtidos.

* A inclusdo de outros programas de identificacdana@oa utilizagdo de
sequence tagambém poderia melhorar a qualidade dos resdtabitidos.

* Instalar, configurar e utilizar alguns dos progrande identificagdo em
servidores da rede local. O programa Blast, pomgka é distribuido

livremente. J& o programa Mascot necessita da @d®licenca para uso.

Do ponto de vista computacional, poderia ser fiteormalizacdo completa do banco
de dados e a utilizacdo de programacdo orientadbjedos, facilitando a reutilizacdo do
codigo. Outra medida seria desenvolver resultadoXkIL, promovendo a compatibilidade
com os projeto®pen-mscomo o TPPTrans Proteomic Pipelinee o TOPP the OpenMS

proteomics pipeling

91



8. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

[1]
[2]
[3]

[4]

[5]

[6]

[7]
[8]
[9]

[10]
[11]

[12]

[13]

[14]

[15]

[16]

[17]

Watson, J.D. e Crick, F.H. (195B)olecular structure of Nucleic AcidNature,
Vol. 171 pp. 737-738.

Berg, J.M.; Tymoczko, L.L. e Stryer, L. (200B)OQUIMICA. Ed.Guanabara
Koogan. pp. 25 a 63 (Capitul.

Carr, S., Aebersold, R., Baldwin, M., BurlingapA., Clauser, K., Nesvizhskii, A.
(2004)The Need for Guidelines in Publication of Peptidé &rotein
Identification Data Molecular & Cellular Proteomics. Editorial.

Gonzélez, L.J., Castellanos-Serra, L., BaddtkDiaz, M., Moro, A., Perea, S.,
Santos, A., Paz-Lago, D., Otto, A., Muller, E.Cqsgtka, S., Wittmann-Liebold,
B., Padron, G. (2003yentification of nuclear proteins of small celhigicancer
cell line H82: An improved procedure for the an@dysf silver-stained proteins.
Electrophoresis, Vol. 24 pp. 1-16.

Kohlbacher, O., Reinert, K., Gropl, C., Lange, Pfeifer, N., Schulz-Trieglaff,
0., Sturm, M. (2006 OPP—the OpenMS proteomics pipeliBaminformatics,
Vol. 23 pp. 191-197.

Castro, M.S., de S&, N.M., Gadelha, R.P., dasdpM.V., Ricart, C.A., Fontes,
B., Fontes, W. (2006proteome analysis of resting human neutropiiiotein
Pept. Lett. Vol. 13 n°5 pp. 481-487.

Speicher, D.W. (20047roteome analysis Interpreting the genoiid. Elsevier
B.V. pp. 1-15 (Capitulo 1©verview of proteome analysis)

Westermeier, R.; Navem, T. e Hopker, H.R. (20B8teomics in Practice — A
guide to Successful Experimental Desigihed, Ed. Wiley-VCH.

Wasinger, V.C., Cordwell, S.J., Cerpa-Poljak, ¥an, J.X., Gooley, A.A.,
Wilkins, M.R., Duncan, M.W., Harris, R., Williamk,.L., Humphery-Smith, 1.
(1995)Progress with gene-product mapping of the Mollisutdycoplasma
genitalium.Electrophoresis. Vol. 16 n°® 7 pp. 1090-1094

Matthiesen, R. (200Wlethods, algorithms and tools in computational
proteomics: A pratical point of viewhroteomics Vol. 7 n° 16: pp. 2815-2832.
Westermeir, R. e Navem, T. (20@)oteomics in Practice: a Laboratory Manual
of Proteome AnalysisEd. Wiley-VCH.

International Union of Pure and Applied Chetmjise International Union of
Biochemistry (1983Nomenclature and Symbolism for Amino Acids andiéept
(Recommendations 1983ure & Appl. Chem., Vol. 56 n° 5.

Nelson, D.L. e Cox, M.M. (2004)ehninger Principles of Biochemistr§? ed.
Ed. W. H. Freeman & Co.

Wilkins, M.R., Gasteiger, E., Bairoch, A., Shez, J.C., Williams, K.L., Appel,
R.D., Hochstrasser, D.F. (199jotein Identification and Analysis Tools in the
ExXPASy ServeMethods in molecular biology, Vol. 112 pp. 531255

Pratt, C.W., Voet, D. e Voet, J.G. (2002)ndamentos de Bioquimic ed, Ed.
Artmed

Eriksson, J., Fenyd, D. (200&he Statistical Significance of Protein
Identification Results as a Function of the NumielProtein Sequences
SearchedJournal of Proteome Research, Vol. 3 n° 5 pp.32-

Luscombe, N.M., Greenbaum, D., Gerstein, MQ®) What is Bioinformatics?A
Proposed Definition and Overview of the Fiellethod Inform Med, Vol. 40 pp.
346-358.

92



[18]
[19]

[20]

[21]
[22]

[23]

[24]

[25]
[26]

[27]

[28]
[29]
[30]
[31]
[32]
[33]
[34]
[35]
[36]
[37]
[38]

[39]

[40]

Xiong, J. (2006Essential BioinformaticsEEd. Cambridge University Press.
Niessen, W.M.A. (2006)iquid chromatography and sample pretreatmemt
Liquid Chromatography — Mass Spectrometfgd. CRC Press.

Magalhées, A.D. (200&nalise Protebmica de Trypanosoma cruzi:
construcdo de mapas bidimensionais em pH alcalihoversidade de Brasilia:
Brasilia. Dissertacdo de Mestrado na Faculdaddé&teias da Saude.

Herbert, C.G., Johnstone, R.A.W. (2008)SS SPECTROMETRY BASIES.
CRC Press LLC.

Matthiesen, R. (200WNlass Spectrometry Data Analysis in Proteomitxs.
Humana Press Inc.

Henzel,W.J., Billeci, T.M., Stults, J.T., Wong,C., Grimley, C., Watanabe, C.
(1993)Identifying proteins from two-dimensional gels bylesular mass
searching of peptide fragments in protein sequelatabasesProc Natl Acad Sci
U S A, Vol. 90 n°11 pp. 5011-5015.

Huang, H.D., Lee, T.Y., Wu, L.C., Lin, F.Muydn, H.F., Horng, J.T., Tsou, A.P.
(2004)MultiProtident: Identifying Proteins Using DatabaSearch and Protein-
Protein InteractionsJournal of Proteome Research, Vol. 4 pp. 690-697.
CHANG, J.Y. CREASER, E.H. (197@) Novel Manual Method for Protein-
Sequence Analysiiochem Journal, Vol. 157 pp. 77-85.

Centro Brasileiro de Servicos e Pesquisas mtefas. Disponivel em:
http://www.unb.br/cbsp/ Visitado em 20/05/2008

Wilkins, W.R., Oua, K., Appel, R.D., SanchdzC., Yan, J.X., Golaz, O.,
Farnsworth, V., Cartier, P., Hochstrasser, D.Fljigvins, K.L., Gooley, A.A.
(1996)Rapid Protein Identification Using N-Terminal “Seznce tag” and Amino
Acid AnalysisBiochemical and biophysical research communicatiol. 221 n°
3 pp. 609-613.

Pappin, D.J.C., Hojrup, P., Bleasby, A.J. (3PRapid identification of proteins
by peptide-mass fingerprintinGurrent Biology, Vol. 3 n°® 6 pp. 327-332.
AACompident Disponivel em: http://www.expasy.org/tools/aapd. Visitado
em: 10/12/2007

Multildent Disponivel em: http://expasy.org/tools/multiitfemultiident4.html.
Visitado em: 10/06/2008

Korth, H.F., Silberchatz, A., Sudarshan, 299) Sistemas de Bancos de Dados
32 ed., Ed.Makron Books.

Codd, E.F. (1970) Relational Model of Data for Large Shared DatanBs.
ACM Vol13 pp. 377-387.

The UniProt Consortium (200The Universal Protein Resource (UniProt.)
Nucleic Acids Research, Vol. 35 pp. D190-D195.

Fielding, R., Gettys, J., Mogul, J.C., Fryst¥k, Masinter, L., Leach, P., Berners-
Lee, T. (1999Hypertext Transfer Protocol -- HTTP/1.IETF RFC 2616.
Laurie, B., Laurie, P. (200@pache: The Definitive Guid@2 ed., Ed. O’Rellly
Netcraft Disponivel em: http://www.netcraft.com/ Visitadm 23/07/2008
PHP: Documentation Disponivel em: http://www.php.net/docs.php Y4db em
23/01/2008

Thomson, L. Welling, L. (2003HP e MYSQL Desenvolvimento WED.
Campus.

Fisher, R.A.(1925%tatistical Methods for Research Worketsl. Edinburgh:
Oliver & Boyd. Disponivel em: http://psy.ed.asu.kdiiassics/Fisher/Methods/
Visitado em 10/03/2008

Bailey, T.L., Gribskov, M. (1998Fombining evidence using p-values:

93



application to sequence homology searclBasinformatics, Vol 14 pp. 48-54.

[41] NCBI (2004)Glossary Disponivel em: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Edtica
IBLASTInfo/glossary2.html. Visitado em 20/06/2008

[42] Sanger, F., Tuppy, H. (195The amino-acid sequence in the phenylalanyl chain
of insulin.Biochem Journal, Vol. 49 pp. 481-490.

[43] Bairoch, A. (20005erendipity in Bioinformatics, the tribulationsaBwiss
bioinformatician trough exciting time&ioinformatics, Vol.16 n°1 pp. 48-64.

[44] Boeckmann,B., Bairoch, A., Apweiler, R., B&ttM.C., Estreicher, A.,
Gasteiger, E., Martin, M.J., Michoud, K., O’'Donoy#&h, Phan, I., Pilbout, S.,
Schneider, M. (2003)he Swiss-Prot Protein Knowledgebase and its sopghe
TrEMBL. Nucleic Acids Research, Vol.31 pp. 365-370.

[45] UniProt - Universal Protein ResourceDisponivel em: http://www.uniprot.org.
Visitado em 10/05/2008

[46] PIR - Protein Information ResourdBisponivel em: http://pir.georgetown.edu/
Visitado em 10/05/2008

[47] Swiss Institue of BioinformaticBisponivel em: http://www.isb-sib.ch/ Visitado
em 10/05/2008

[48] European Molecular Biology LaboratoBisponivel em:
http://www.ebi.ac.uk/embl Visitado em 10/05/2008

[49] Altschul, S.F., Gish, W., Miller, W., Myers,W., Lipman, D.J. (1990Basic
Local Alignment Search Toalournal of Molecular Biology, Vol. 215 pp. 403-
410.

[50] Karlin, S., Altschul, S.F. (1990 ethods for assessing the statistical significance
of molecular sequence features by using generairggschemesProc. Natl.
Acad. Sci. USA, Vol.87 pp. 2264-2268.

[51] Altschul, S.F. (2008The Statistics of Sequence Similarity Scof@sponivel
em: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/tutorial/Altsul-1.html. Visitado em
15/12/2007

[52] Lipman, D., Pearson, W. (198Bpapid and sensitive protein similarity searches.
Science, Vol. 227 n° 4693 pp. 1435-1441.

[53] Barton, G.J. (199@yrotein Sequence Alignment and Database ScanRimgein
Structure prediction - a practical approach, Edio@kUniversity Press.

[54] Altschul, S.F. (19912 mino acid substitution matrices from an informatio
theoretic perspectivadournal of Molecular Biology, Vol. 219 no 3 pp.56565.

[55] Dayhoff, M.O., Schwartz, R.M., Orcutt, B. A978)A Model of Evolutionary
Change in ProteinsAtlas of Protein Sequence and Structure - 19%8.395-352
(Cap. 22).

[56] Kosiol, C., Goldman, M. (200%)ifferent Versions of the Dayhoff Rate Matrix.
Molecular Biology and Evolution, Vol. 22 n° 2: ©£3-199.

[57] Henikoff, S., Henikoff, J.G. (1992)mino acid substitution matrices from protein
blocks.Proc Natl Acad Sci U S A, Vol. 89 pp. 10915-109109.

[58] Gonnet, G.H., Cohen, M.A., Benner, S.A. (198&haustive matching of the
entire protein sequence databaSeience, Vol. 256 n0.5062 pp. 1443-1445.

[59] Jones, D.T., Taylor, W.R., Thornton, J.M. (29%he rapid generation of
mutation data matrices from protein sequen€ssnput. Appl. Biosci, Vol. 8 pp.
275-282.

[60] Matrixscience Disponivel em: http://www.matrixscience.comsiado em:
10/10/2007

[61] MatrixScience (20059¥lascot BrochureEd. Matrix Science Ltd. Vol. 01-2/2005.

[62] MatrixScience (2008ylascot Search OvervieWwisponivel em:

94



[63]
[64]
[65]
[66]

[67]

[68]

[69]

[70]

[71]

[72]
[73]
[74]
[75]
[76]

[77]

http://www.matrixscience.com/search_intro.html Yasio em: 10/06/2008
MatrixScience (2007%coring Scheme®isponivel em:
http://www.matrixscience.com/help/scoring_help.hwiditado em: 11/06/2008
Perkins, D.N., Pappin, D.J., Creasy, D.M.,t@ J.S. (1999Probability-based
protein identification by searching sequence dasasausing mass spectrometry
data. .Electrophoresis, Vol. 20 n°® 18 pp. 3551-3567.

Phenyx Disponivel em: http://www.phenyx-ms.com. Visiteem 10/06/2008
GeneBio (2007Phenyx GENEBIO Product Brochutigd. Geneva
Bioinformatics (GENEBIO) S/A.

Colinge, J., Masselot, A., Giron, M., Dessindy, Magnin, J. (2003pLAV:
towards high-throughput tandem mass spectrometty id@ntification.
Proteomics, Vol. 3 n° 8 pp. 1454-1463.

GeneBio (2005Phenyx web interface - User Manugld. Geneva Bioinformatics
(GENEBIO) S/A.

Catanho, M., Mascarenhas, D., Degrave, WMianda, A.B. (2006BioParser:
A Tool for Processing of Sequence Similarity AnaliReportsApplied
Bioinformatics, Vol. 5 n° 1 pp. 49-53.

Stajich, J.E., Block, D., Boulez, K., Brenn&E., Chervitz, S.A., Dagdigian, C.,
Fuellen, G., Gilbert, J.G., Korf, I., Lapp, H., h&fslaiho, H., Matsalla, C.,
Mungall, C.J., Osborne, B.l., Pocock, M.R., Schatti®., Senger, M., Stein, L.D.,
Stupka, E., Wilkinson, M.D., Birney, E. (200Bhe Bioperl toolkit: Perl modules
for the life sciencessenome Research, Vol. 12 n°® 10 pp. 1611-1618.
Calgado, V.L.X.d.S. (2007hfluéncia da Utilizacao de Processo Unificado,
Testes e Métricas na Qualidade de Produtos devaodt Universidade de
Brasilia: Brasilia. Dissertacdo de Mestrado no Btepzento de Engenharia
Elétrica

Teles, V.M. (2004Extreme Programming: Aprenda como encantar Seuaricsi
desenvolvendo software com agilidade e alta qudedgd.Novatec

PEAR - PHP Extension and Application Repositoyisponivel em:
http://pear.php.net/ Visitado em: 15/01/2008

ProFound Disponivel em: http://prowl.rockefeller.edu/piesgi/profound.exe.
Visitado em 10/06/2008

Multildent Disponivel em: http://expasy.org/tools/multiitfemultident4.html
Visitado em 18/06/2008

NCBI - Protein Home Disponivel em:
http://www.ncbi.nlm.nih.gowitegentrez?db=protein. Visitado em: 10/06/2008
Peri, S., Steen, H., Pandey, A. (20GBMAW - a software tool for analyzing
proteins and peptide3.rends in biochemical sciences. Vol. 26 n° 11687-689.

95



96



APENDICES

97



A.DOCUMENTACAO DO SOFTWARE E CASOS DE USO
A.1 PROPOSITO DO DOCUMENTO

Este documento visa detalhar a funcionalidade tleagfo “Protein Locator”,
definindo 0 escopo da solugdo. O documento é diwidos diferentes Casos de Uso do
sistema, em cada um é feita uma descricdo do Cs&o exibidos o Diagrama de Caso
de Uso Use Case Diagram UCD), um cenéario de falha, um cenario de sucesas

Regras de Negdcio.

A.2ABREVIATURAS UTILIZADAS

BD — Banco de Dados
PL — Protein Locator
RN — Regra de Negocio
UC — Caso de Uso

UCD - Diagrama de Caso de Uso

A.3VISAO GERAL DO SOFTWARE
A.3.1.Descricéo

O objetivo do software é: permitir a identificagd® proteinas utilizando varias
ferramentas de identificacdo disponiveis na interrmn diferentes algoritmos e tipos
de dados; realizar a separacdo de dados de exp&ysy@r usuario e por pesquisas de
cada usuario; apresentar um resultado consolidgds @as buscas em todos o0s

programas escolhidos pelo usuério.
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A.3.2.Principais Intera¢gbes do Usuério

strn SC0 - baquina de Esad os Protein Locator /J

il

Usuario ndo Logado /
LI

|r Criarusuario

Tela para Login ]

Fazer Lagin

\

g feyila]

) i

usuario criado

7L I

dados incorretos

lagin com sucesso

/

Lkuaro Logado

r-Ftemmendu Pesquisa i

r‘\-'lsualiza ndo Pesquisas ]

[ Criando Mova Pasquiza 1|

\

co niimma d

J nowa
b

Cancelar

T

)

Remawer Pesquisa

elecionar

Cancelar

T i

Pezquisa Selecionada

Sahar)

_J/E:Ii‘lar 4 Crar Sequence Datg

£ Hiar Sequence Data 3

=alvar

Hlitar ¥ Criar Fin gerprint

Editar Fingerprint

Bdiando Pesquisa

- Salvar |

>

T

 —

=3lvar

rSeIednnandn tipo de Sisterna de Busca A

Eniar Pesquizal Cancelar

i

Pe =quisa Enviadd

l |

Emn'ar)[ Envianda para Sistemra de Busca

Lagout

Legenda:
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A.3.2.1Criacao de usuarios

Neste estado, sera criado o usuario para que sta @etualogin no sistema.
Apés a criacao, é informado o sucesso da operagdnoxo usuario é informado que
deve retornar a pagina tegin.

A.3.2.2Usuério Logado

A sessao do usuario se encontra neste estado apEisgdno efetuatogin no
sistema. Imediatamente apo6d.ogin o usuario é colocado no estado “Visualizando

Pesquisas”, descrito a sequir.

Acdes:

Visualizar Pesquisas;

» Selecionar uma Pesquisa,

» Criar nova Pesquisa;

* Apagar Pesquisa;

* Logout Finaliza a sessao do usuario.
A.3.2.3Visualizando Pesquisas

Neste estado o usuario é capaz de visualizar seEguigas, mas nao possui
nenhuma pesquisa selecionada. E o estado no geaso é colocada apos a realizacéo

do Login.
Acles:

» Selecionar: Ocorre quando o usuario seleciona uenauds pesquisas

criadas.

* Apagar: Ocorre quando 0 usuario seleciona apagaa de suas
pesquisas criadas;

10C



* Nova: Ocorre quando o usuario deseja criar uma pesquisa.
A.3.2.4Criando Nova Pesquisa

Neste estado, o sistema recebe os dados paracdocda uma nova pesquisa,
tais como: nome da pesquisa, pl, massa, taxonpal@yras-chave e comentarios sobre

a pesquisa.
Acoles:

» Salvar: Ocorre quando o usuario decide persistimBemacodes que

estava digitando.
» Cancelar: Ocorre quando o usuario decide canceliaagio da pesquisa.
A.3.2.5Pesquisa Selecionada

Ocorre quando o sistema identifica que 0 usuarissgoalguma pesquisa

selecionada. E neste estado que o sistema permiiéoa parte das operagoes.

Acles:

Editar Pesquisa: Ocorre quando o usuario decidearedi pesquisa

selecionada.

» Editar / Criar Composi¢cdo de Aminoéacidos: Ocorrarglo o usuario
decide criar ou editar dados de composicdo de &mithos para a

pesquisa selecionada.

» Editar / CriarFingerprint Ocorre quando o usuério decide criar ou editar

dados dé’eptide Mass Fingerprirptara a pesquisa selecionada.

» Editar / CriarSequence dateDcorre quando o usuario decide criar ou

editar dados de sequéncias de aminoacidos.

* Enviar Pesquisa: Ocorre quando o usuario decidereayesquisa para

os sistemas de busca selecionados.
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* Remover Pesquisa: Ocorre quando o usuario decdever a pesquisa
selecionada.

A.3.2.6Editando Pesquisa

Neste estado o usuario esta alterando os dadolvgies$a pesquisa, tais como:

nome da pesquisa, pl, peso, taxonomia, palavrags@aomentarios sobre a pesquisa.
Acoles:
» Salvar: Persistem os dados da pesquisa.
A.3.2.7Removendo Pesquisa
Neste estado, o usuario precisa confirmar a remdgg®@squisa.
Acoles:
» Confirmar: Confirma a remocao da pesquisa.
* Cancelar: Cancela a remocéo da pesquisa.
A.3.2.8Adicionando Composicao de Aminoacidos
Neste estado o usuario esta criando uma compasdgaminoacidos.
Acoles:
» Salvar: Persistem os dados de composicéo de andonsac
A.3.2.9Editando Composi¢édo de Aminoacidos

Neste estado o usuario esta configurando os daeosnth composicdo de

aminoacidos
Acoles:

» Salvar: Persistem os dados de composicéo de andonsac
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A.3.2.10Removendo Composicao de Aminoacidos
Neste estado, o0 usuario esta removendo a compaiecaiminoacidos.
Acles:
* Remover: Remove composicédo de aminoacidos.
A.3.2.11Criando Fingerprint
Neste estado o0 usuario esta crianddingerprint
Acles:
» Salvar: Persistem os dadosfamerprint
A.3.2.12Editando Fingerprint
Neste estado o usuario esta configurando os dadosfingerprint
Acoles:
» Salvar: Persistem os dadosfamerprint
A.3.2.13Removendo Fingerprint

Neste estado, o usuario esta removendo um congspiecifico de dados de um

fingerprint
Acoles:
* Remover: Remove dados de fingerprint
A.3.2.14Criando Sequence data
Neste estado o usuario esta criando uma sequéncia.
Acoles:
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» Salvar: Persiste os dados da sequéncia.
A.3.2.15Editando Sequence data
Neste estado o usuério esta configurando os dadosd seqiéncia.
Acles:
» Salvar: Persiste os dados da sequéncia.
A.3.2.16Removendo Sequence data

Neste estado, o usuéario estd removendo um conpspgecifico de dados de

sequéncia.
Acoles:
* Remover: Remove dados de uma sequéncia.
A.3.2.17Selecionando tipo de sistema de busca

Neste estado o usuario decide para qual sistenfagtEa deseja enviar a sua

pesquisa (Mascot, Fasta, Blast ou AACompident).

» Enviar: Ocorre quando o usuario seleciona os tij@sistemas de busca

para os quais ira submeter a pesquisa.
A.3.2.18Enviando para Sistema de busca

Neste estado o sistema transforma os dados daigpesgaastrada no formato

requerido pelo sistema de busca.

* Pesquisa Enviada: Ocorre depois que o sistemarc@nfo envio da

pesquisa para o servi¢o selecionado.
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A.3.2.19Visualizando resultados

Neste estado o sistema consolida os resultadobidesedos programas de
busca e exibe ao usuario o resultado consolidads eesultados individuais dos
programas.

* Resultado consolidado: Ocorre depois que o0 sistaralgula a

consolidacéo dos resultados

A.4 CASOS DE USO

A.4.1.Criar novo Usuario

A.4.1.1Descricdo Detalhada

O sistema deve permitir a criacdo de novos usua@osistema sO0 permitira
acesso a algumas de suas funcionalidades a uswadastrados. O cadastro de um
novo usuario pode ser feito por ele mesmo, ndo cseratessaria aprovagcdo por
moderador. O cadastro de usuario € necessario apana que os dados armazenados
no banco local sejam associados a quem 0s inseposgam ser recuperados pelo

mesmo usuario no futuro.
A.4.1.2Atores

» Usuario

* Banco de Dados (BD)
A.4.1.3Premissas / Pré-Condicoes

O usuario s6 sera criado com sucesso caso selrgegé exista no banco.
Criacdo de usuarios ja existentes resultard em eesolicitagdo de novos dados ao

usuario.
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A.4.1.4Diagrama de Caso de Uso

LG - Criar nova
Lsuario

LIsuario Banco de Dados

Figura A-2 UCD Criar novo usuario

A.4.1.5Principais Cenarios

Cenario de Criagcédo de usuario com sucesso

1. O caso comeca com o Usuario acessando a aplidaca(Protein

Locator) pela pagin&Vvelcome'

2. O usuario seleciona a opgamgin;

3. O usuario escolhe a opclew User

4, O usuario preenche os campos de criacao

5. O usuatrio clica no botadsubmit'

6. Oe-mail é validado de acordo com a regra RN1

7. OPassworc validado de acordo com a regra RN2
8. O cadastro do usuéario é submetido ao BD conssoce
9. E apresentado ao usuéario um link para a pagifegah.
10. O caso de uso é encerrado com sucesso.

Cenatrio de falha de criacdo por usuario ja cadasti@o:

1. O caso comeca com o0 Usuario acessando a apli®icégela pagina

'Welcome'
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2. O usuario seleciona a opdamgin;

3. O usuario escolhe a opcalew User'

4, O usuério preenche os campos de criacdo

5. O clica no botatsubmit'

6. Oe-mail é validado de acordo com a regra RN1

7. OPasswordk validade de acordo com a regra RN2

8. O cadastro do usuério é submetido ao BD quéaegecriacdo, pois o

usuario ja esta cadastrado.

9. O usuério é direcionado ao formulario para newada de dados e é

apresentada uma mensagem explicando a duplicicestendil
10. O caso de uso é encerrado com falha.
A.4.1.6Regras
RN1
O e-mailnecessita do caracter '@' e do caracter "'
RN2

O 'Passworddeve ser igual a&Confirm Password'
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A.4.1.7Telas e interfaces

Create new user

Please fill this form to access the restricted areas:

Full name: |

Uszer-id (E-rrail): I

Password |

Caonfirrn Password: I

Subrmit | Feset |

Figura A-3 Formulario para criagdo de novo usuario

A.4.2 Efetuar Login no Sistema

A.4.2.1Descricdo Detalhada

O usuério deve poder efetualagin no sistema. Esta operagcao visa conceder
acesso as funcionalidades da aplicagéo restrimsifu@rios cadastrados, permitindo a
recuperacdo dos dados especificos de cada usuégiduncionalidades que néo
envolvem dados experimentais submetidos nem redsgltaecuperados podem ser
acessadas independentementeladgn (ex: telas de ajuda e links para os servicos

consultados)
A.4.2.2Atores
e Usuério

e Banco de Dados

10¢



A.4.2.3Premissas / Pré-Condicoes

Para umogin bem sucedido, € necessario que o0 usuario ja estégstrado no

sistema e digite e-maile a senha correspondentes entre si.

A.4.2.4Diagrama de Caso de Uso

LIC - Criar novo
Lsuario

1
==gytend==
I

UCT Efetuar =
nco de Dados

Usuario .

ddinclludem
I

LIC - Mostar

pesgUisas do

LIsuario

Figura A-4 UCD Login de usuario
Legenda:

UC —Use Cas€Caso de Uso)
<<extend>> - Estende a funcionalidade (ou seja, é executpdimmmalmente no

processo que esta sendo apontado)
<<include>> - Inclui a funcionalidade (ou seja, sempre chameogesso que esta

sendo apontado)

A.4.2.5Principais Cenarios
Login de Usuario com Sucesso
1. O caso comega com o0 Usuério acessando a apliPaca

2. O usuério seleciona a telaldsgin.
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RN1.

O usuario entra com o seumaile seypassword
O usuario escolhe a opcéogin.

O dados sao validados com o banco de dadosaldoacom a regra

O caso de uso 'Exibir pesquisas do usuario/azado.

O caso de uso é encerrado com sucesso.

Login de Usuério com Falha

RN1.

6.

incorretos .

O caso comega com o0 Usuério acessando a apliPaca
O usuario seleciona a telaldmgin.

O usuario entra com o seumaile seyassword

O usuario escolhe a opgéogin.

O dados sao validados com o banco de dadosaitdoacom a regra

Ocorre falha na validacdo dos dados com banmoge4mail ou senha

O caso de uso é encerrado com falha.

A.4.2.6Regras

RN1

O e-mail do usuario devera estar cadastrado no banco des da@d resumo

(hash) da senha informada pelo usuario devera dstaccordo com o resumo (hash)

armazenado no banco de dados.
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A.4.2.7Telas e interfaces

Pleaze log in to access thiz document

Username (e-mail): I

Password: I

Ln:nginl NewUserl Frivacy

Figura A-5 Formuléario para login

A.4.3.Visualizar pesquisas do Usuario

A.4.3.1Descricdo Detalhada

O sistema deve exibir ao usuario as pesquisas lgueadastrou no sistema,
permitindo que ele visualize a quantidade de foamos preenchidos, apague toda a
pesquisa e visualize seus detalhes. Essa funaladalideve ser invocada toda vez que
0 usuario entrar no sistema (imediatamenta agdégin, sem interferéncia do usuario)
ou clicar no link wiew queries (como exibido na Figura 14, Tela de criagcdo de

pesquisa avancada) em qualquer pagina do software.
A.4.3.2Atores

» Usuario

* Banco de Dados
A.4.3.3Premissas / Pré-Condicdes

Para visualizar as pesquisas corretamente, o osyaridevera ter dados

armazenados no banco de dados e ter efetubdnacorretamente.
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A.4.3.4Diagrama de Caso de Uso

LIC - Efetuar
Login

r [}
==include==

LIC - Visualizar
pesguizas da
LIsuatio

IJsuario Banco de Dados

Figura A-6 UCD Visualizar pesquisas do usuario

A.4.3.5Principais Cenarios

Cenario 1: Exibindo a pesquisa para o usuario

1. O caso de uso comeca quando 0 usuario é diesingpara uma tela com

a lista de todas as pesquisas que ele ja cadasirsistema (isto ocorre ao fazegin

ou ao pressionar o linkview queries).

2. E apresentada ao usuario uma tabela com o redentados de cada

pesquisa, contendo 0 nome da pesquisa e a quanti@acksultados de composicao de

aminoacidos, PMF, sequéncias de peptideos, seqié&tiproteina, sequance-tags e se

os dados foram submetidos a algum mecanismo da.busc

3. E apresentada ao usuério a op¢édo de apagapeadaisa ou visualizar

os dados detalhados de cada pesquisa (situac@egadeisos casos de uso 3.5 e 3.6) .

4. O caso de uso é finalizado com sucesso.

Cenario 2: Usuario sem pesquisa cadastrada
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1. O caso de uso comeca quando o usuario é dieslbguara uma tela com

a lista de todas as pesquisas que ele ja cadastrsistema.

2. E apresentado ao um aviso de que ndo ha pesdgisaa cadastrada em
seu nome no banco de dados (conforme Figura 7 delaisuario sem pesquisa

cadastrada).

3. O caso de uso é finalizado com sucesso.
A.4.3.6Regras

N&o existem regras de negodcio para este caso de uso

A.4.3.7Telas e interfaces

The user teste has 21 rows of data,

Forms filled by the user

Select | Query name c:m:;-.:s?l‘::ii:n Nun;l;ﬁ:r of N:z:;::f | Delete ! Submitbed
: i T r T i
| select |I insulin receptor L] ] | DEL —200804‘3'2:;15?4?
| | . , . , 20080423115747
F =1 = = =1 L e =
| Select | Heat shock L] ] | DEL —200804‘3'2:51?3001
[ | [ 200804261 73001
‘ [ o blast - |l
200890429231 2609
,ﬂ!- insulina MLR497 1 0 2 DEL 200805"2395;13?2?
\ -
| | 20020501094906
i

Figura A7 Visualizagéo' de lista de pesquisés

A.4.4.Criar Pesquisa

A.4.4.1 Descricdo Detalhada

O usuério deve poder criar uma nova pesquisa menss Uma pesquisa é o
conjunto de dados experimentais sobre uma protedeve conter, pelo menos, alguns
dos dados genéricos. O usuario deve nomear a pasgjém de identificar dados como
pl, massa molecular, taxonomia, palavras-chavey aé poder inserir um comentario
sobre a pesquisa.
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Para criar uma nova pesquisa, o usuario deve aaessenu “Data Entry”, sub-
menus Form typé — “Basic¢ ou “Advanced — “Protein - generit, conforme mostra a

figura 5

O presente caso de uso prevé somente a insercddados gerais sobre a
proteina. Dados especificos de outros experimesai@ descritos nos proximos casos

de uso.
A.4.4.2 Atores

» Usuario

* Banco de Dados
A.4.4.3 Premissas / Pré-Condicdes

Para a criagcdo de uma pesquisa, o0 usuario devdaggsdo no sistema.

A.4.4.4 Diagrama de Caso de Uso

LG - Criar
Fesquisa

Llsuario Banco de Dados

Figura A-8 UCD Criar pesquisa

A.4.4.5Principais Cenarios

Cenario 1: Criacao de pesquisa basica com sucesso

1. O usuario seleciona a opcédo de criacdo de mestpaisica acessando o
menu “Data Entry”, sub-menus “Form type” Bdsic¢ — “Protein - generic”, conforme

mostra a Figura 8 Link para criacdo de nova peaquis
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2. E apresentado ao usuario um formulario conformestra a Figura 10

Tela de criacdo de pesquisa simples.

3. A pesquisa é validada de acordo com a regrédagio de formulério de
pesquisa”.

4, A pesquisa € submetida para criacdo no bandaadies.

5. O banco de dados aceita a criacdo da pesquisa.

6. O usuario é encaminhado para uma tela confirmamdcriacdo da

pesquisa (Figura 11 Tela de confirmacgao de caddstpesquisa)
7. O caso de uso é concluido com sucesso.
Cenario 2: Criacao de pesquisa avancada com sucesso

1. O usuério seleciona a opcéo de criacdo de EEsguancada acessando o
menu “Data Entry”, sub-menus “Form type” Advanced — “Protein - generic”,

conforme mostra a Figura 8 Link para criacdo deargmsquisa.

2. E apresentado ao usuario um formulario confamostra a Figura 9 Tela

de criacdo de pesquisa avangada.

3. A pesquisa é validada de acordo com a regrédagio de formulério de
pesquisa”.

4, A pesquisa € submetida para criacdo no bandaadies.

5. O banco de dados aceita a criacdo da pesquisa.

6. O usuario é encaminhado para uma tela confirmamdcriacdo da

pesquisa (Figura 11 Tela de confirmacgao de caddstpesquisa)

7. O caso de uso é concluido com sucesso.
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A.4.4.6Regras
RN1 - Validacao de formulario de pesquisa

Para que um formulario seja considerado validecessario que:

A pesquisa precisa ter um nome;

* Na&o exista uma pesquisa com 0 mesmo nome cadastoalanco de

dados.
* O campo pl deve ser preenchido e conter valore€ncos de 0 a 14

e O campo massa deve ser preenchido e conter valure®ricos

positivos.

* O campo taxonomy deve ser preenchido. O texto idseteve ser
validado pelo sistema com o banco de dados do NCBI
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/CommonTree/wamt.cgi)

A.4.4.7Telas e interfaces
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Protein generic data:

ety namel
pI*I? within pl rangE:*IIZI.EE Iplunits j Weighth
LW (in Daltons)* 400000 within mw range™ [10 [ =] Weight [1

Tasonotmy *|

Keywords: |

Comments:

save this farm | clear this form |

Figura A-9 Formulario para criacdo de pesquisa
A.4.5.Visualizar Detalhamento da Pesquisa
A.4.5.1Descricéo Detalhada

Depois que forem apresentadas todas as suas @esquisisuario deve poder
visualizar detalhes de uma determinada pesquisao @presentados ao usuario:

» Dados gerais da pesquisa (vide item 3.4);

* O conteudo de todos os formularios referentes guies (dados gerais,
composicdo de aminodcidos, sequéncitingerprint), com opc¢des de
edicdo, submissao e remogédo dos mesmos. Tais opeids descritas

adiante, em casos de uso especificos.
A.4.5.2Atores
» Usuario

« Bando de Dados
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A.4.5.3Premissas / Pré-Condicdes

O usuério deve estar logado na aplicacdo e popslor menos uma pesquisa

pré-cadastrada (vide item 3.4).

A.4.5.4Diagrama de Caso de Uso

LIC - Yisualizar
pesuisas do
LIsuario

Lsuario

T~

Banco de Dados

i
==gutend==
I

LIC - isualizar
Detalhamento
da Pesquisa

Figura A-10 UCD - Visualizar Detalhamento de Pesqui sa

A.4.5.5Principais Cenarios

Cenario 1
1. E apresentada ao usuario sua lista de pesquisas.
2. O usuario seleciona uma pesquisa clicando rémls®leciona ao lado do

nome da pesquisa.

3. O usuario é encaminhado para a tela de visgalizale detalhes da
pesquisa.
4, O caso de uso é encerrado com sucesso.
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A.4.5.6Regras
N&o existem regras para este caso de uso.

A.4.5.7Telas e interfaces

The guery insulin receptor has the following data:

pl: 7 within pl range: 0.2% pLlunits and weight: 1
Mw: BF231 Da within mw range: 10 % and weight: 1
Taxonormy: human

Kevwaords:

Cornrents:

Edit |
DELETE | Atention, it will DELETE ATL FORMS

Figura A-11 Visualizar detalhamento de pesquisa
A.4.6.Remover Pesquisa
A.4.6.1Descricdo Detalhada

O usuario deve poder remover uma pesquisa e tedafoamacdes vinculadas a
ela. Esta opcdo sera invocada por meio da telaisimlizacdo de pesquisas ou de
detalhamento de pesquisa.

A.4.6.2Atores

» Usuario

* Banco de Dados
A.4.6.3Premissas / Pré-Condigdes

O usuario deve estar logado na aplicacdo e a E@sgeve estar previamente

criada.



A.4.6.4Diagrama de Caso de Uso

Isuario

LIC - Yisualizar
pesguizas do =
LIsuario

B o de Dados
A

LIC - Wisualizar
Detalhamento
da Pesquisa

LIC - Remuover
Pesguisa

Figura A-12 UCD - Remover Pesquisa

A.4.6.5Principais Cenarios

Cenario 1: Removendo uma pesquisa apos visualizacdos seus detalhes

1.

pesquisa.

2.

E apresentado ao usuéario a tela de visualizadefoetalhamento de

O usuario seleciona a opg¢éo delete relativasgui®a, indicada no botéo

proximo aos dados gerais.

3.

6.

E apresentada ao usuario uma tela de confirmge&emocao.
O usuario confirma a remocéao.
A pesquisa é removida do banco de dados conssuce

O usuario € encaminhado para uma tela informauogoa remocao foi

realizada com sucesso.
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7. O caso de uso é encerrado com sucesso.
A.4.6.6Reqgras

RN 1 Confirmar Remocao:

Regra booleana, em que o usuario deve indicar aeneate deseja que a

pesquisa seja removida.

A.4.7.Adicionar composicdo de aminoacidos

A.4.7.1 Descricao Detalhada

O usuério pode criar uma, e apenas uma, compodegaminoacidos para uma
determinada pesquisa. Ele ira acessar essa fulidemedepois de criar a pesquisa, ou

enquanto estiver visualizando o detalhamento danaes

Ao cadastrar uma composicdo de aminoacidos, oioquadera escolher entre o
modo basico e o avancado. No modo basico o usdévie escolher entre a opcdo de
“mol percerit e “number of residues per sequehc&m ambas opcgdes, serd
apresentada ao usuario uma tabela contendo asasohsra o preenchimento da
composicao e do peso (relevancia) para cada anmlmodda opcao rhol percerit a
Composicéo é dada em porcentagem, enquanto quecaa thhumber of residues per

sequenckesta quantidade é um namero inteiro exato.

No modo avancado, além das funcionalidades do rbadiro, 0 usuario ainda
pode cadastrar uma proteina de calibracdo. Comadassuario deve cadastrar para cada
aminoacido a composicdo experimental encontrada parproteina de calibracdo

utilizada.
A.4.7.2Atores
e Usuario

« Banco de Dados
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A.4.7.3Premissas / Pré-Condicoes

O usuario deve estar logado no sistema, e a pasdeige estar previamente
cadastrada.

A.4.7.4Diagrama de Caso de Uso

LIC - Criar
Pesquiza

]
{{EHFHHP}

LIC - Adicionar
composicio
de aminoacido

o
-

Lsuaro Banco de Dados

(Y
L]

Al
qqeﬁ%nd}}

LIC - isualizar
pesguizas do  E----2-
Usuario

LIC - Wisualizar
Detalhamenta
da Pesquisa

Figura A-13 UCD - Criar composi¢ao de aminoacido
A.4.7.5 Principais Cenarios

Cenario 1: Adicionando com sucesso uma composicadce caminoacidos
dentro da visualizacdo detalhada da pesquisa peloaaio basico

1. O usuario visualiza os detalhes da pesquisa;
2. O usuério seleciona a opc¢ao “Adicionar compasd@ aminoacido pelo
modo bésico” .
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3. O sistema verifica a regra “Pesquisa sem corgosie aminoacido”

com sucesso.

4, O usuario é direcionado para uma tela de caxbasico de aminoacidos

presentes na amostra.

5. O usuario preenche os dados solicitados e eakeca opcao salvar
formulario.
6. Cada um dos aminodcidos é validado pela regralidatdo de

Aminoacido” com sucesso.

7. O usuéario é encaminhado para uma tela de sugessoriacdo de

composicao de aminoacidos.
8. O caso de uso é encerrado com sucesso.

Cenario 2: Adicionando com falha uma composi¢cdo daminoacidos dentro

da visualizacéo detalhada da pesquisa pelo modo lés

1. O usuario visualiza os detalhes da pesquisa;

2. O usuario seleciona a opc¢éo “Adicionar compasig aminoécido pelo
modo basico”;

3. O sistema verifica a regra “Pesquisa sem corp@osile aminoacido”

Ccom sucesso.

4, O usuario é direcionado para uma tela de caxlbasico de aminoacidos

presentes na amostra.

5. O usuério preenche os dados solicitados e eakeca opgcdo salvar
formulario.
6. Cada um dos aminoacidos é validado pela regralid&édo de

Aminoécido” ocorrendo uma falha na validacéo.
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7. O usuario é encaminhado para uma tela de falhacriracdo de

composicao de aminoacidos.

8. O caso de uso é encerrado com falha.
A.4.7.6 Regras

RN1 Pesquisa sem composi¢do de aminoacido

E verificado se a pesquisa ndo possui nenhuma igdoode aminoéacido

cadastrada. Se possuir, a regra retorna falha.
RN2 Validacdo de Aminoéacido
A regra sera vélida:
* Se a composicao do ASX for maior que O:

* acomposicao de ASN mais a composicado de ASP @evaaor que 0 e

igual a composicao de ASX.

o0 OU as composicoes de ASP e ASN n&o podem ter sido

preenchidas.
* Se a composicao do GLX for maior que O:

* acomposicao de GLN mais a composicdo de GLU dewvenaior que 0

e igual a composicdo de GLX.

o0 OU as composicbes de GLN e GLU ndo podem ter sido

preenchidas.
* Se pelo menos uma das composi¢des de aminoacidaeénchida;
» Se houver nome da proteina de calibracao:
* A composicao calibracdo de pelo menos um dos armithog deve ser

preenchida;
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* Se houver alguma composicao de calibracao preeachid
o Deve haver o nome da proteina de calibracéo;
A.4.7.7 Telas e interfaces

& mol percent

Comp Comp
ALA [1 -1 ILE [H [ -
ARG 1 - LEU H [ 8
ASN [ -1 LYS [ -1
ASP [ 1 -1 MET |1 1 -
ASX [1 -1 PHE [+ [ -1
CYS J 1 -1 PRO H 1 -1
GLN |1 [ -1 SER H [ -1
GLT |1 1 -1 THR |- [1 .
GLY [ 1 -1 TEP H [ -
GLY | 1 -1 TYER. -1 1 -1
HIS |1 [ -1 VAL [ [ -1

‘zave this farm | clear this form |

Figura A-14 Formulario de composi¢ao de aminoacidos
A.4.8.Modificar composicédo de aminoacidos
A.4.8.1 Descricdo Detalhada

Este caso de uso sera utilizado para modificarad®side uma composicédo de

aminoacidos criado previamente.
A.4.8.2 Atores
e Usuério

e Banco de Dados
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A.4.8.3 Premissas / Pré-Condicdes

O usuario precisa estar logado, e a pesquisa mposicao de aminoacidos a ser

modificada deve ter sido criada previamente.

A.4.8.4 Diagrama de Caso de Uso

LIC - Yisualizar
Detalhamenta
da Pesquisa

LI - Visualizar
pesquizas do
Lzuario

suario Banco de Dados

LIC - Madificar
campasicda
de aminodcido

Figura A-15 UCD — Modificar composicao de aminoacid o

A.4.8.5 Principais Cenarios

Cenario 1: Modificando com sucesso composicao de smmacidos dentro da

visualizacao detalhada da pesquisa
1. O usuario visualiza os detalhes da pesquisa;

2. O usuario seleciona a opcao “Edit” na exibicds dados da composicao
de aminoacidos.

3. O usuario é direcionado para uma tela de madific da composicao de
aminoacidos.

4, O usuario preenche os dados solicitados e eakeca opcao salvar
formulario.
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5. Cada um dos aminoacidos é validado pela regralid&tédo de

Aminoacido” com sucesso.

6. O usuario é encaminhado para uma tela de sugessoriacdo de
composicao de aminoacidos.

7. O caso de uso é encerrado com sucesso.

Cenario 2: Modificando com falha composicdo de amoacidos dentro da

visualizacao detalhada da pesquisa
1. O usuario visualiza os detalhes da pesquisa;

2. O usuario seleciona a opcao “Edit” na exibicds dados da composicao

de aminoacidos.

3. O usuario é direcionado para uma tela de maedific da composicao de
aminoacidos.

4, O usuario preenche os dados solicitados e eakeca opcao salvar
formulario.

5. Cada um dos aminodcidos é validado pela regralidatdo de

Aminoacido” com falha.

6. O usuario é encaminhado para uma tela de falhacriacdo de

composicao de aminoacidos.

7. O caso de uso é encerrado com falha.
A.4.8.6Regras

RN1: Validacdo de Aminoacido

A regra sera vélida:

* Se a composicao do ASX for maior que O:
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0 a composicao de ASN mais a composicédo de ASP deveaaor

gue 0 e igual a composicao de ASX.

o0 OU as composicoes de ASP e ASN n&o podem ter sido
preenchidas.

* Se a composi¢ao do GLX for maior que O:

0 acomposicado de GLN mais a composi¢cédo de GLU davmaior

gue e igual a composicao de GLX.

o OU as composicbes de GLN e GLU nao podem ter sido

preenchidas.
* Se pelo menos uma das composi¢des de aminoacidaeénchida;
* Se houver nome da proteina de calibracao:

0 A composicdo calibracdo de pelo menos um dos amivhows
deve ser preenchida;

* Se houver alguma composicao de calibracao preeachid

o Deve haver o nome da proteina de calibracéo;

A.4.9.Remover composicdo de aminoacidos

A.4.9.1Descricéo Detalhada

Este caso de uso sera utilizado para remover um@aasicdo de amino4cidos
criada.

A.4.9.2Atores
e Usuario

e Banco de Dados
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A.4.9.3Premissas / Pré-Condicdes

O usuario precisa estar logado, e ter uma pes@oisauma composi¢cado de

aminoacidos criada previamente.

A.4.9.4Diagrama de Caso de Uso

LIC - Remuover
Composican
de aminoacido

Usuario Banco de Dados

A
k!

qqe}f‘[gndpp

G- isualizar
Detalhamenta
da Pesquisa

LIC - Wisualizar
pesgquisasdo  kE----=-
Usuario

Figura A-16 UCD — Remover composi¢ao de aminoacido

A.4.9.5Principais Cenarios

Cenario 1: Removendo com sucesso composicao de apdicidos dentro da

visualizacdo detalhada da pesquisa pelo modo basico

1. O usuario visualiza o detalhamento da pesquisa
2. O usuario seleciona a op¢do REMOVER na composieaminoacidos.
3. O conjunto de dados da composicdo de aminoaadopesquisa €

removido do banco de dados com sucesso.

4, O usuario é encaminhado para uma tela de infdma@ sucesso da

operacao.



5. O caso de uso é encerrado com sucesso.

Cenario 2: Removendo com falha composicdo de amimbdos dentro da

visualizacdo detalhada da pesquisa pelo modo basico

1. O usuario visualiza o detalhamento da pesquisa
2. O usuario seleciona a op¢cdo REMOVER na composiegaminoacidos.
3. O conjunto de dados da composicdo de aminoadagsesquisa néo é

removido do banco de dados com sucesso, por prablembanco de dados.
4. O usuério é encaminhado para uma tela informarfdina na operacao.

5. O caso de uso é encerrado com falha.

A.4.9.6Regras

N&o existem regras especificas para este casade us

A.4.10.Adicionar fingerprint

A.4.10.1Descricdo Detalhada

Peptide Mass FingerprintPMF) é uma técnica utilizada para identificar
proteinas em bancos de dados de seqiéncias samssidade de sequienciar a proteina
em estudo. O usuério pode criar varfogerprints para uma determinada pesquisa,
enquanto estiver visualizando o detalhamento damaestilizando o modo bésico ou

avancado.

No modo basico devem ser fornecidas informacdesspeito do agente de
clivagem, caracteristicas de ionizacdo dos pepjdexderancia e a lista de massas,

dentre outros.
No modo avangado 0 usuario tera acesso as segoangeseristicas:
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» Possibilidade de definir um agente de clivagenrélifee dos listados;

* Possibilidade de uso de modificagbes fixas ou vaiga(compativeis

com mascot);

* Possibilidade de definicdo de modificagcdes naadess;

» Definicdo do instrumento utilizado;

» Possibilidade de listagem de contaminantes;

» Possibilidade de busca de misturas de proteinas;

* Escolha de regido de traducéo;

* Uso de modo de homologia (compativel com prospector

Estas funcionalidades nédo serdo disponibilizadasauo basico.

A.4.10.2 Atores

» Usuario

* Banco de Dados
A.4.10.3 Premissas / Pré-Condicoes

O usuario deve estar logado na aplicacdo. Alénogdisara ter acesso a esta

funcionalidade, o usuario deve estar criando otardo uma pesquisa pré-cadastrada.

A.4.10.4 Diagrama de Caso de Uso
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Detalhamenta
da Pesquisa
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pesguisasdo E--=-=--
suario

Figura A-17 UCD - Adicionar fingerprint

A.4.10.5Principais Cenéarios

Cenéario 1: Criando fingerprint dentro da visualizacdo detalhada da

pesquisa pelo modo basico

1. O usuario visualiza os detalhes da pesquisa;

2. O usuério seleciona a opcao “Cfiagerprint’ pelo modo basico;

3. O usuario é direcionado para uma tela de caddstmgerprints.

4, O usuario preenche os dados solicitados e eakeca opcao salvar
formulario.

5. Cada uma das massas é validada pela regra &¢abdde-ingerprint’

com sucesso.
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6. O usuéario é encaminhado para uma tela de sugessoriacdo de

composicao déngerprint
7. O caso de uso é encerrado com sucesso.
A.4.10.6Regras
RN1: Validagéo deFingerprint
Para que urfingerprint seja considerado valido é necessario:
* Terum, e somente um agente de clivagem;
» Selecionar um unico estado de ionizacao;
» Selecionar uma faixa de tolerancia, e a respeutidade;
» Conter pelo menos quatro entradas de massa matecula

* Ter os dados das massas coerentes com o formatmado, da seguinte

forma:
e Massa deve ser um valor numérico maior que 30
» Carga deve ser um valor numérico inteiro entree-+20
* Intensidade deve ser um valor numérico maior que 1

* N-term deve ser um string de pelo menos um camc@mnposto pelas
seguintes letras: A,B,C,D,E,F,GH,K,L,M,N,P,Q,R,Y,W,X,Y,Z,

portanto ndo pode conter J,0,U

* Os componentes de formato ndo selecionados namdestar presentes
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A.4.10.7Telas e interfaces

Peptide Mass Fingerprint (basic form)

Drata for digestion # I

Cleavage agent:

|Ami|laria mellea .Ll

IModifications:

Acety (K) £
Acetyl (MN-term)

Acetyl (Protein N-erm) =|

Peptides State; [M+H]+ or O [M]or € [M-HJ

Mase tolerance € ITD—D_ I-Sm
Data Format:

Mass W Order(from 1to4):[I
Intensity ¥ Orderffrom 1to 4):[2
Charge [T Order(from 1to4):[5
N-Term [T Order(from 1to4):[4

Zeparator: I

Manaisatopic Avarage
Ilazs (miz), Charge, M-term Wlass miz), Charge, M-term

Peptides required for match: |

Savia Thic Frara I Tlase I

Figura A-18 Formulario para inserir dados de  fingerprint
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A.4.11.Modificar Fingerprint

A.4.11.1Descricdo Detalhada

Este caso de uso sera utilizado para modificamdsgide unfingerprint criado

previamente
A.4.11.2Atores

e Usuério

* Banco de Dados
A.4.11.3Premissas / Pré-Condicoes

O usuéario precisa estar logado, e a pesquisdirgerprint a ser modificado

devem ter sido criados previamente.

A.4.11.4Diagrama de Caso de Uso

LIC - Modificar
fingerprint
suario Banco de Dados

!
b

qqe}f‘[@nd:b

LIC - isualizar
Detalhamento
da Pesquisa

LG - Yisualizar
pesguisasdo E------
Lsuario

Figura A-19 UCD - Modificar Fingerprint

A.4.11.5Principais Cenarios

Cenario 1: Modificando um fingerprint com sucesso através da visualiza¢ao
da pesquisa
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1. O usuario visualiza detalhamentos da pesquisa.

2. O usuario seleciona a opcao ‘Editarfimgerprint que deseja modificar.

3. O usuério preenche o formuléario com as modifieague deseja efetuar.

4. O usuério seleciona a op¢ao ‘salvar’.

5. Os dados déingerprint sdo validados de acordo com a regra “Validar
fingerprint’.

6. O formulério é enviado para o banco de dadosst@esso.

7. O caso de uso é encerrado com sucesso.

A.4.11.6 Regras
N&o existem regras especificas para este casmde us

A.4.12.Remover fingerprint

A.4.12.1 Descricdo Detalhada

Este caso de uso sera utilizado para removefingarprint criado previamente.
Caso existam diversos conjuntos de dadogirdgerprint cada um deles devera ser

removido de forma independente.
A.4.12.2 Atores
» Usuario
* Banco de Dados
A.4.12.3 Premissas / Pré-Condicoes
O usuério precisa estar logado, e ter uma pesgoisaumfingerprint criado

previamente.
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A.4.12.4Diagrama de Caso de Uso

LIC - Remover
fingerprint

LIsuario - EBanco de Dados

kY

LY
==edpnd=>
b

LIC - Wisualizar
Detalhamenta
da Pesquiza

LIC - isualizar
pesquizasdo  E------
Lsuario

Figura A-20 UCD - Remover fingerprint

A.4.12.5Principais Cenérios

Cenario 1: Removendo unfingerprint com sucesso

1. O usuario visualiza o detalhamento da pesquisa

2. O usuario seleciona a op¢cdo REMOVERingerprint desejado.

3. O conjunto de dados dimgerprint € removido do banco de dados com
sucesso.

4, O usuario € encaminhado para uma tela de infdma@ sucesso da
operacgao.

5. O caso de uso é encerrado com sucesso.

A.4.12.6Regras

N&o existem regras para este caso de uso.
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A.4.13.Adicionar seguence data

A.4.13.1Descricdo Detalhada

Sequenciamento é uma técnica para identificacaproeinas com base na
determinacdo de sua estrutura primaria. Essa gééniaseada na obtengéo de dados de
sequéncias de uma proteina, ou de peptideos olt@ssa clivagem. No cadastro de
sequence datasdo informados os dados da sequéncia e, em eastivdgem, do
peptideo, sdo também cadastrados os métodos erpéaim utilizados para fazer o

mapeamento.
A.4.13.2Atores

» Usuario

* Banco de Dados
A.4.13.3Premissas / Pré-Condicdes

O usuério deve estar logado no sistema e estaanddituma pesquisa pré-

cadastrada ou deve estar criando uma nova pesquisa.

A.4.13.4Diagrama de Caso de Uso
Fesquisa

I
I

<<e)([end>>
I
I
I
I

UC Adicionar

Sequence data

Usuario - Banco de Dados

.
<<e){'{§nd>>

UG - Visualizar
pesguisasdo k- - - - -
LIsuario

UG - wisualizar
Detalhamento
da Pesquisa

Figura A-21 UCD - Criar sequence data
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A.4.13.5Principais Cenarios

Cenario 1: Criando sequence data dentro da visualizacdo detalhada da

pesquisa

1. O usuario visualiza os detalhes da pesquisa;

2. O usuario seleciona a opcao “Csaguence data

3. O usuario é direcionado para uma tela de caddstequence data

4, O usuério preenche os dados solicitados e eakeca opcdo salvar
formulario.

5. Os dados do formuléario sédo validados pela régaidacdo deSequence

datd’ com sucesso.

6. O usuario é encaminhado para uma tela de sugessoriacdo de

sequence data
A.4.13.6Regras
RN1: Validacio deSequence data
Para ser considerado validos@quence datdeve:
» Ter cadastrado exclusivamente:

0 A sequéncia obtida utilizando a representacdo padié

aminoacidos;
o OuU alista de massas dos fragmentos do peptideo.

o OU dados de sequenciamento obtidos diretamente do

espectrometro de massa,

» Se for fornecida a lista de fragmentos, é obrigatdmpreenchimento dos

campos referentes ao procursor ion: peptide mass, range; unit;
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monoisotopic ou average; peptide charge e tambémawmgpos ms/ms

tolerance; unit e monoisotopic/average

A.4.13.7Telas e interfaces

Ssequence (hasic form):

® MW-terminal © C-termmal © Internal (From:!1 To:llast 7 O Complete

Save this farm | Clear this farm |

Figura A-22 Formulario para inserir dados de sequén  cia de aminoacidos

A.4.14 Modificar sequence data

A.4.14.1Descricdo Detalhada

Este caso de uso sera utilizado para modificar aaguence datecriado

previamente.
A.4.14.2Atores

» Usuario

* Banco de Dados
A.4.14.3Premissas / Pré-Condicoes

O usuério precisa estar logado, e a pesquisaseqaence datanodificado

devem ter sido criados previamente.
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A.4.14.4Diagrama de Caso de Uso

LI - modificar
sequence data

LIsuario N Banco de Dados

w\

ﬁﬁeﬂ?ndbb

LIC - Wisualizar
Detalhamento
da Pesquisa

LI -Yisualizar
pesguisasdo E------
suario

Figura A-23 UCD - Modificar sequence data

A.4.14.5Principais Cenarios

Cenéario 1: Modificando um sequence data com sucesso atraves da

visualizacao da pesquisa

1. O usuario visualiza detalhamentos da pesquisa.

2. O usuério seleciona a opcao ‘Editar mequence datajue deseja
modificar.

3. O usuério preenche o formuléario com as modifieague deseja efetuar.

4. O usuério seleciona a op¢ao ‘salvar’.

5. Os dados dsequence datado validados de acordo com a regra “Validar

fingerprint’ no item 3.8.63.9.6.
6. O formulario é enviado para o banco de dadosst@esso.

7. O caso de uso é encerrado com sSucesso.
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A.4.14.6Regras
N&o existem regras especificas para este casamde us

A.4.15.Remover sequence data

A.4.15.1 Descricdo Detalhada

Este caso de uso sera utilizado para remover seguence datecriado

previamente.
A.4.15.2 Atores

e Usuério

* Banco de Dados
A.4.15.3 Premissas / Pré-Condicdes

O usuario precisa estar logado, e ter uma pesqamaimsequence datariada

previamente.

A.4.15.4 Diagrama de Caso de Uso

T - Remover
sequence data

WL Banco de Dados

b
L]

At
==eltend==
LY

LIC - Visualizar
Detalhamenta
da Pesqguisa

Ui - Visualizar covtends»
pesguisasdo E--=-=-
Lsuario

Figura A-24 UCD - Remover sequence data
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A.4.15.5 Principais Cenarios

Cenario 1: Removendo unsequence data com sucesso

1. O usuario visualiza o detalhamento da pesquisa

2. O usuério seleciona a op¢cdo REMOVERsaquence datdesejado.

3. A sequence data removida do banco de dados com sucesso.

4, O usuario € encaminhado para uma tela de infdma@ sucesso da
operacao.

5. O caso de uso € encerrado com sucesso.

A.4.15.6 Regras

N&o existem regras para este caso de uso.

A.4.16.Avaliar possiveis buscas de uma pesquisa

A.4.16.1 Descricdo Detalhada

O sistema Protein Locator deve ser capaz de awal@mpatibilidade de uma
pesquisa com o0s principais servicos de pesquiste@mnica (BLAST, MASCOT,
AACompident e FASTA). A verificacdo de compatibdide sera feita baseada nas
informacgdes cadastradas na pesquisa.

A.4.16.2 Atores

» Usuario

» Banco de Dados
A.4.16.3 Premissas / Pré-Condicdes

O usuario precisa estar logado, e ter uma pesqruigia previamente.
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A.4.16.4 Diagrama de Caso de Uso

LS - Visualizar
pesquisas do
suario

suario

!

==gylphd==
'

\ anco de Dados

T
&

Pwaliar
possiveis
huscas de
apesquiss

G - Visualizar
Detalhamento
da Pesqguisa

Figura A-25 UCD - Avaliar possiveis buscas de umap esquisa

A.4.16.5 Principais Cenérios

Cenario Avaliando possiveis buscas de uma pesquisa

1. O usuario solicita a avaliagdo das possiveisdsude uma pesquisa.
2. O sistema carrega a pesquisa no banco de dados.
3. O sistema verifica a compatibilidade da pesquisan 0 servico

AACompident de acordo com a regra “CompatibilidAdeCompident”.

4, O sistema verifica a compatibilidade da pesqoisa o servico Blast de

acordo com a regra “Compatibilidade Blast”.

5. O sistema verifica a compatibilidade da pesqo@a o servico FASTA

de acordo com a regra “Compatibilidade FASTA”

6. O sistema verifica a compatibilidade da pesquisan 0 servico

MASCOT de acordo com a regra “Compatibilidade MASTO
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7. O sistema retorna ao usuario a informacéao des guecanismos de busca

sdo compativeis com os dados da pesquisa seleaionad

8. O caso de uso é terminado com sucesso.
A.4.16.6Regras

RN Compatibilidade AACompident

O sistema ira considerar a pesquisa compativela@servico AACompident se

possuir composi¢cao de aminoacidos.
RN Compatibilidade Blast

O sistema ird considerar a pesquisa compativel @@@rvico Blast se possuir
pelo menos unsequence datzadastrado contendo pelo menos uma sequéncia em
formato FASTA.

RN Compatibilidade FASTA

O sistema ird considerar a pesquisa compativelaservico FASTA se possuir
pelo menos unsequence datzadastrado contendo pelo menos uma sequéncia em
formato FASTA.

RN Compatibilidade MASCOT

O sistema ira considerar a pesquisa compativel e@arvico MASCOT se a
pesquisa possuir pelo menos fingerprint ou uma sequéncia ou ainda um conjunto de

fragmentos para sequenciamento cadastrado.

A.4.16.7Telas e interfaces

FPlease, choose the programi(s) you would like to use in the search:

r FASTA for digestion # 1
r Blast for digestion # 1

r Mascot for PMF # 1 (Wour data frorn PMF # 1 could not be used in Mascot. To use this program, pleasze edit the following
data: Enzime;Fixed Modification;)

Search |

Figura A-26 Exibir compatibilidades e incompatibili dades para o usuario
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A.4.17.Submeter Pesquisa para servigo de busca Prot edmica

A.4.17.1 Descricdo Detalhada

O Protein Locator deve ser capaz de submeter dbdoma pesquisa cadastrada

para os servigos de busca protedmcia, a saber:
* MASCOT
 BLAST
* AACompident
« FASTA
A.4.17.2 Atores
» Usuario
* Banco de dados
« MASCOT
« BLAST
* AACompident
« FASTA
A.4.17.3 Premissas / Pré-Condicdes

O usuério precisa estar logado na aplicacdo, possw pesquisa cadastrada, e
esta pesquisa deve ter sido considerada compatinebs servi¢os de busca (vide caso

de uso Avaliar possiveis buscas de uma pesquisa).
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A.4.17.4 Diagrama de Caso de Uso

>0

/MSCOT

LIC - Submeter
Fesguisa para
Semrico de

husca

LIC - Yisualizar
Detalhamenta gE-—-----
da Pesguisa

>0

LIsuério AACompident
=<inclldes=
I
Awaliar Blast
possivels

huscas de
WiT1a PESHUISS

>0

FASTA

Figura A-27 UCD - Submeter Pesquisa para servico de  busca Prote6mica

A.4.17.5 Principais Cenarios

Cenario 1 Submetendo uma pesquisa para todos os#eps de busca

1. O usuario seleciona quais servicos deverao eeasbdados e solicita o
envio da pesquisa.

2. O sistema verifica a compatibilidade da pesgo@sa o primeiro servigo
a receber os dados de acordo com a regra espqudfi@aesse servico descrita no caso

de uso “Avaliar possiveis buscas de uma pesquisa’.

3. Caso seja compativel, o PL carrega o formuldisubmisséo do servico
testado.
4, O sistema verifica se existem dados armazenambsinco de dados que

precisem de processamento para o0 preenchimentoamgpos no formulério (ex:
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conversao de unidades, céalculos de composicao,SE@xistirem, tais processamentos

sdo realizados.

5. O PL preenche o formulario com os dados da fesqu

6. O formulario é submetido ao servi¢o de busca.

7. Os itens 2, 3, 4 e 5 sao repetidos para cadgaeaolicitado no item 1
8. O caso de uso é encerrado com sucesso.

A.4.17.6Regras
N&o existem regras de negdcios especificas asasaaglste caso de uso.
A.4.17.7Telas e interfaces

Your data has been submitted to FASTA ID: 5
Your data has been submitted to Blast ID: 5

Figura A-28 Aviso de submiss&o com sucesso

A.4.18.Receber resposta de pesquisa via WEB

A.4.18.1Descricdo Detalhada

O PL deve ser capaz de receber o resultado de estuipa submetida, cuja
resposta é dada através de uma paiER Neste caso, o sistema deve fazer um
parsingdo HTML recebido, e atualizar o banco de dados eaoasultado.

A.4.18.2Atores

« MASCOT
« BLAST
« FASTA

« Banco de Dados
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A.4.18.3Premissas / Pré-Condicoes
A pesquisa deve ter sido submetida previamente.

A.4.18.4Diagrama de Caso de Uso

R

MASCOT

UC - Receber
resposta de
pesguisavia

Banco de Dados

Fasta

Figura A-29 UCD - Receber resposta de pesquisa via WEB

A.4.18.5Principais Cenarios

Cenario 1 Recebendo a resposta do servico Blast

1. O Blast encaminha o PL para a pagina HTML caesaltado da busca.

2. O Sistema efetua o parse do HTML recebido.

3. As informacdes retiradas do formulario sdo géddas no banco de
dados.

4. O caso de uso é encerrado com sucesso.

14¢



A.4.18.6Regras
N&o existem regras de negdcios especificas asasaaglste caso de uso.

A.4.19.Receber resposta de pesquisavia E-MAIL

A.4.19.1 Descricdo Detalhada

O PL deve ser capaz de receber o resultado de estuipa submetida, cuja
resposta é enviada atravesEMMAIL. Neste caso, o sistema deve fazer uma filtragem
dos dados d&-MAIL recebido, e atualizar o banco de dados com otaglsul

A.4.19.2 Atores
* AACompident
* Banco de Dados
A.4.19.3 Premissas / Pré-Condicoes
A pesquisa deve ter sido submetida previamente.

A.4.19.4 Diagrama de Caso de Uso

UC - Receber
resposta de
pesquisa via
il

AACompident Banco de Dadaos

Figura A-30 UCD - Receber resposta de pesquisavia  E-mail

A.4.19.5 Principais Cenérios

Cenario 1 Recebendo a resposta do servico

1. O Servico de busca submetes-onail para o endereco da caixa que o

Protein Locator esta escutando.
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2. O Protein Locator recebesemail
3. O PL efetua o parse @email
4. As informagdes retiradas demailsdo persistidas no banco de dados.
5. O caso de uso é encerrado com sucesso.
A.4.19.6Regras

N&o existem regras de negdcios especificas asasaagiste caso de uso.

A.4.20.Exibir Resultados consolidados

A.4.20.1 Descricdo Detalhada

O PL deve ser capaz de calcular o resultado calastnlicom a probabilidade de
erro de cada resultado apresentado pelos proguatiizados para busca.

A.4.20.2 Atores
» Banco de Dados
» Usuario
A.4.20.3 Premissas / Pré-Condicoes

A pesquisa deve ter sido submetida previamente.

A.4.20.4 Diagrama de Caso de Uso

A

LIguério

UC -Vizualizar
resultados
consolidados

Banco de Dados

Figura A-31 UCD - Exibir resultados consolidados
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A.4.20.5 Principais Cenarios

Cenario 1 Exibindo resultados consolidados para osuério

1. O usuério seleciona a opc¢ao resultados.

2. O sistema procura no banco de dados os ressiltidponiveis para o
usuario.

3. O PL calcula os resultados consolidados para cada das pesquisas

submetidas do usuario.

4. As informagfes de identificacdo da proteina resultado consolidado

sao exibidas para o usuario.

5. O caso de uso é encerrado com sucesso.
A.4.20.6 Regras
N&o existem regras de negdcios especificas asasaaglste caso de uso.

A.4.20.7Telas e interfaces

_ 20080528165054

Protein | '

Identifier at |[Expect value PL Score

INCBI | i

P80674 |4.3447121767802E-590.03176768073078
BOXAP8  |1.0E-12 10.100000000001
Q7Q3Q1  |4.0E-12 (0.100000000004

Figura A-32 Tabela com os resultados para cada pesq  uisa
A.4.21.Exibir Resultados originais

A.4.21.1Descricdo Detalhada

O PL deve ser capaz de exibir os resultados orggiapresentados pelos
programas utilizados para busca.
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A.4.21.2Atores
* Banco de Dados
» Usuario
A.4.21.3Premissas / Pré-Condicoes
A pesquisa deve ter sido submetida previamente.

A.4.21.4Diagrama de Caso de Uso

I - Visualizar
resultados
orignais

suario Banco de Dados

Figura A-33 UCD - Exibir resultados originais

A.4.21.5Principais Cenérios
Cenario 1 Exibindo resultados originais para o usudo

1. O usuério, na tela de visualizacdo de todaseaguisas, seleciona o

resultado que deseja consultar.
2. O sistema procura no banco de dados o dispgpévalo usuario.

3. As informagfes sdo exibidas para o usuério, otord 0 programa

utilizado para busca as enviou.

4. O caso de uso é encerrado com sucesso.
A.4.21.6Regras

N&o existem regras de negdcios especificas asasaagiste caso de uso.
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A.4.21.7Telas e interfaces

= Help
Fasta Summary Table
= General Help
= Formats
B Gaps SUBMISSION PARAMETERS
= M atrix Title i45 89aa Database swissprot
= References Sequence length a9 Sequence type p
= Fasta Help Program fasta Version 35.02 Feb. 18, 2008
= Miew Help Expectation upper value 10 Matrix BLS0
" WisualFasta Help Sequence range S Humber of scores 10
= Data b ase Infarmatian Humber of alignments 10 Word size 2
= UniFrot - . 5
Open gap penakty -2 Gap extension penalty -1
= UniParc S
Histogram falze

|' -‘Sh‘awﬁmaﬁoﬁ-]H Fasta Flesul ||| hiviw |I! VisuslFasta ||| ML ||| SUBMIT ANOTHER JOB |I

| ]| T i e Etisnas| oot |[f== =

Alignment DE:ID Source Length ldentity’s Similar’s Overlap.  E()
10 SW:R‘S2D PARDP | 305 ribosomal protein 520, 89 1000 1000 89 0.00054
30 SYYRS20 DINSH 305 ribosornal protein 520 88 80.0 90.0 a0 0.027
3 SWRS20 SILST 308 ribosomal protein 520, |87 791 07 8B 0.047
i SW.RS20 RHOS4 308 ribosormal protein 520, 92 (76,3 Ba2 |93 0,047
s SWRS20 RHOS! 308 ribosomal protein 520, |92 763 882 |93 0.047
aF SV RS20 JAMSC 305 ribosornal protein 520, 88 787 g3.8 g9 0.0s2
Lo [ ek R el | B = T NS vihaearasl mradain 200 (AT FTaO an. 7 =1 0NEs

Flgura A-34 Resultado original do programa FASTA
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B.— DOCUMENTACAO DO BANCO DE DADOS
B.1 VISAO GERAL DO DOCUMENTO

Este documento visa detalhar o banco de dadoslidagim “Protein Locator”,

definindo sua estrutura, suas entidades e sewusomdanentos.
A documentacéo foi dividida da seguinte forma:
« Modelo Entidade-Relacionamento;

* Entidades, cada uma com uma descricdo, uma visipathamento de

seus atributos.

B.2 ABREVIATURAS UTILIZADAS

BD — Banco de Dados

FK — Chave estrangeira

MER — Modelo Entidade Relacionamento
PK — Chave primaria

PL — Protein Locator

15¢



~

B.3 VISAO GERAL DO BANCO DE DADOS “LOCATOR”
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Figura B-1 Modelo Entidade-Relacionamento
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B.4 ENTIDADES
B.4.1.Users
B.4.1.1Descricdo Detalhada

Tabela com os dados referentes aos pesquisadarésogsdo PL. Contém o
nome completo do usuario, seemail (que é utilizado com identificador do usuario

paralogin) e sua senha.

B.4.1.2Visao da tabela

users

ID int(11) <ak>
name varchar(60)

= password varchar(255)

email varchar(60)

Figura B-2 Visao da tabela “users”

B.4.1.3Atributos

« ID
0 descricao: chave primaria da tabela, utilizaca@rivg ao
banco de dados
o tipo: int(11), auto incrementéavel.
* name

0 descricao: nome completo do usuario.
o tipo: varchar (60)
* password

0 descricao: hash (utilizando o algoritmo SHA-1)sdmha do

usuario.
0 tipo: varchar (255)
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e e-mail

0 descricao: endereco de-mail do usuario, utilizado como

login no sistema PL.
o tipo: varchar (60)

B.4.2.Generic
B.4.2.1Descricdo Detalhada

Tabela com os dados do formulario generic. Cadaadatnesta tabela é
associada ao usuario que a criou e € chamada dguipa”’ (query) pelo sistema. Cada
usuario pode criar uma ou mais pesquisas. Cadailipasgontém os dados gerais de
uma amostra de proteinas, como o ponto isoeléticnassa, classificagcdo taxonbmica

da espécie que produziu a amostra, palavras-cleax@mentarios.

B.4.2.2Visao da tabela

generic
1D int(11 <plk>
user_id int(11) <ak,fk1>
query_name varchar(30)
A pi float
pi_range float
pi_range_unit  varchar(8)
pi_weight float
mw float
mw_range float
mw_range unit varchar(8)
mw_weight float
taxon text
taxon_mascot  varchar(255) <fk2>
keywords text
comments text

Figura B-3 Visao da tabela “generic”

B.4.2.3Atributos
« |ID

o descricao: chave primaria da tabela, utilizacéering ao banco de

dados

o tipo: int(11), auto-incrementavel
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user_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando a tdbsts” a fim de

identificar o usuario da pesquisa.
o tipo:int (11)
query_name

0 descricao: identificador personalizado da pesquisme-se inserir
qualquer texto desejado para identificar a pesqlosasuario.

o tipo: varchar (30)

pi
o descricao: ponto isoelétrico da proteina. Podeusado como um
pré-filtro das proteinas nos bancos de dadosaditiz para identificac&o.
o tipo: float
pi_range

o descricdo: faixa de tolerancia para o ponto isoetét
o tipo: float
pi_range_unit

0 descrigcao: unidade de medida utilizada para a gawiado ponto

isoelétrico, que pode ser percentual ou em unidael@d.
o tipo: varchar (8)
pi_weight
o descricao: peso estatistico dado ao ponto isamétri

o tipo: float



mw

0 descricao: molecular weight (massa molecular) datefma em
Daltons. Pode ser usado como um preé-filtro dasepras nos bancos de

dados utilizados para identificacéo.
o tipo: float
mw_range
0 descricdo:  faixa de tolerancia para a massa malecul
o tipo: float
mw_range_unit

o descricao: unidade de medida utilizada para a gawiada massa

molecular.
o tipo: varchar (8)
mw_weight
0 descrigcao: peso estatistico dado & massa molecular
o tipo: float
taxon

0 descricao: classificacdo taxon6mica da espécie egteja sendo
pesquisada, de acordo com a classificacdo taxoadrdi NCBI

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/CommonTree/waemt.cgi)

o tipo: text
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« taxon_mascot

0 descricao: classificacdo taxondmica da espéciegugesla, de

acordo com a classificacao utilizada pelo progrtaacot.
o Tipo: varchar(255)
» keywords

0 descricao: palavras-chaves utilizadas para caizateyenericamente
uma pesquisa de identificacdo da proteina no baacados

o tipo: text
e comments

o descricao: campo para informacdes Uteis que na@amgg@adram em

nenhum dos outros campos.
o tipo: text

B.4.3.Submitted
B.4.3.1Descricdo Detalhada

Tabela com os dados referentes as pesquisas j&tdasipelos usuarios do PL.
Ao submeter uma pesquisa para identificacdo decipiag, € criada uma entrada na
tabela “submitted”, marcando esta entrada com@n@messada. Os robds de submissao
e recepcao de resultados utilizam esta tabelafgzea a submisséo e persistir os dados
recebidos dos programas de identificacdo no baaatados, associando-os a pesquisa
do usuério. Portanto, nesta tabela sdo armazemadas as informagdes relacionadas a
submissdo de dados para identificacdo, sendoaddiziurante a identificacdo e depois,

para armazenar os resultados originais.
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B.4.3.2Visao da tabela

submitted

D int(8) <ple>
genetic_id int(8) <akl,fk1:
service_id int(8) <ak2 fk2:
query_identifier varchar(b0) <ak3>

id_reference_table int(8)
submition_date bigint(14)
returned_file longblob
query status varchar{15)

Figura B-4 Visao da tabela “submitted”

B.4.3.3Atributos
e ID

0 descricao: chave primaria da tabela, utilizaca@ritg ao
banco de dados

o tipo: int (8), auto-incrementavel
* generic_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando aadieheric

a fim de identificar a pesquisa que foi submetida.
o tipo: int(8)
e service_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando a tdbetaices”
a fim de identificar qual o servigo a ser utilizagobusca.

o tipo: int(8)
* qQuery_identifier

0 descricao: identificacdo da pesquisa, contendo dd¢a

submissao e identificador da pesquisa na tabelanfigted”.
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o tipo: varchar (50)
» id_reference_table

0 descricao: identificador na tabela que contém odoslaa

serem submetidos.
o tipo: int(8)
e submition_date
0 descricao: data de submissao da pesquisa.
o0 tipo: bigint (14)
* returned_file

0 descricao: arquivo original retornado pelo programbizado

para identificacao.
o tipo: longblob
e query_status

0 descricao: identificador da situacdo da busca. €pcd

possiveis: not processed, processing, processed, er
o tipo: varchar(15)

B.4.4.Aminoacid
B.4.4.1Descricao Detalhada

Tabela com os dados referentes Esta composicdoilizadd por alguns
programas para identificar proteinas de acordo assemelhanca com a composicao
tedrica de proteinas nos bancos de dados. Samadtis dados da composicdo em
percentual ou peso molecular de aminoacidos dasteasoSe for utilizada um proteina
de calibragdo nos procedimentos de andalise da gdwo de aminoacidos, a

composicao desta proteina pode ser utilizada mamgensar os erros inerentes a busca
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resultados com os dados obtidos. Para tanto, &s@te especificar o nome da proteina
de calibracdo (por meio de seu Swiss-Prot ID naen@yeencher os dados obtidos

experimentalmente de sua composicédo de aminoacidos.

B.4.4.2Visao da tabela

aminoacid
1D int(11) <pks>
generic_id int(11) <akl,ak2,fk>
composition_type  char(8)
calibration_protein  char(40)
frag_window int(6)
ala_comp decimal(5,2)
arg_comp decimal(5,2)
asn_comp decimal(5,2)
asp_comp decimal(5,2)
asx_comp decimal(5,2)
cys_comp decimal(5,2)
gln_comp decimal(5,2)
glu_comp decimal(5,2)
glx_comp decimal(5,2)
gly_comp decimal(5,2)
his_comp decimal(5,2)
ile_comp decimal(5,2)
leu_comp decimal(5,2)
lys_comp decimal(5,2)
met_comp decimal(5,2)
phe_comp decimal(5,2)
pro_comp decimal(5,2)
ser_comp decimal(5,2)
thr_comp decimal(5,2)
trp_comp decimal(5,2)
tyr_comp decimal(5,2)
val_comp decimal(5,2)
ala_weight decimal(5,3)
arg_weight decimal(5,3)
asn_weight decimal(5,3)
asp_weight decimal(5,3)
asx_weight decimal(5,3)
cys_weight decimal(5,3)
gln_weight decimal(5,3)
glu_weight decimal(5,3)
glx_weight decimal(5,3)
gly_weight decimal(5,3)
his_weight decimal(5,3)
ile_weight decimal(5,3)
leu_weight decimal(5,3)
lys_weight decimal(5,3)
met_weight decimal(5,3)
phe_weight decimal(5,3)
pro_weight decimal(5,3)
ser_weight decimal(5,3)
thr_weight decimal(5,3)
trp_weight decimal(5,3)
tyr_weight decimal(5,3)
val_weight decimal(5,3)
ala_calibr decimal(5,2)
arg_calibr decimal(5,2)
asn_calibr decimal(5,2)
asp_calibr decimal(5,2)
asx_calibr decimal(5,2)
cys_calibr decimal(5,2)
gln_calibr decimal(5,2)
glu_calibr decimal(5,2)
glx_calibr decimal(5,2)
gly_calibr decimal(5,2)
his_calibr decimal(5,2)
ile_calibr decimal(5,2)
leu_calibr decimal(5,2)
lys_calibr decimal(5,2)
met_calibr decimal(5,2)
phe_calibr decimal(5,2)
pro_calibr decimal(5,2)
ser_calibr decimal(5,2)
thr_calibr decimal(5,2)
tip_calibr decimal(5,2)
tyr_calibr decimal(5,2)
val_calibr decimal(5,2)

Figura B-5 Visao da tabela “aminoacid”
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B.4.4.3Atributos

« ID
0 descricao: chave primaria da tabela, utilizacderivd ao banco de
dados
o tipo: int(11), auto-incrementavel
e generic_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando a tégpeteeric” a fim de
identificar a pesquisa do usuario.

o tipo: int(11)

composition_type

o descricao: tipo de composicdo de aminoacido: pé&raé molar ou

namero de residuos por sequéncia.

o tipo: char (8)

calibration_protein

0 descricao: nome da proteina de calibracdo, que teod&lo utilizada
no procedimento de andalise dos amino&cidos, del@aamm o0 Swiss-
Prot ID.

o tipo: char (40)
» frag_window

o descricdo: tamanho da janela em que serdo idewld&c os

fragmentos.

o tipo: int (6)
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ala_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da alanina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
arg_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
da arginina identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)
asn_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da asparagina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
asp_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de aspartato identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)
asx_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da asparagina e/ou aspartato identificada na amostr

o tipo: varchar (10)
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cys_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da cisteina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
gln_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
da glutamina identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)
glu_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

de glutamato identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
glx_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
da glutamina e/ou glutamato identificada na amostra

o tipo: varchar (10)

gly_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da glicina identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)
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his_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da histidina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
ile_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da isoleucina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
leu_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da leucina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
lys_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
da lisina identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)
met_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da metionina identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)
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phe_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da fenilalanina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
pro_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
da prolina identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)
ser_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da serina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
thr_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da treonina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
trp_comp

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da triptofano identificada na amostra.

o tipo: varchar (10)



tyr_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da tirosina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
val_comp

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

da valina identificada na amostra.
o tipo: varchar (10)
ala_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicaadmal
o tipo: varchar (10)
arg_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicaqydera.
o tipo: varchar (10)
asn_weight
0 descricao: peso estatistico dado a composicagoaeaasna.
o tipo: varchar (10)
asp_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicagpaetaro.

o tipo: varchar (10)
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asx_weight
0 descricao: peso estatistico dado & composicagpaetat/aparagina.
o tipo: varchar (10)

cys_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicactEna.
o tipo: varchar (10)

gln_weight
0 descricao: peso estatistico dado & composicaautengha.
o tipo: varchar (10)

glu_weight
0 descricao: peso estatistico dado & composicacutEngito.
o tipo: varchar (10)

glx_weight

o descricao: peso estatistico dado a composicao

glutamato/glutamina.
o tipo: varchar (10)
gly_weight
0 descrigcao: peso estatistico dado a composicaddaieag|

o tipo: varchar (10)
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his_weight
0 descricao: peso estatistico dado & composicacstidiha.
o tipo: varchar (10)

ile_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicambieicsna.
o tipo: varchar (10)

leu_weight
0 descricao: peso estatistico dado & composicaaidmée
o tipo: varchar (10)

lys_weight
0 descricao: peso estatistico dado a composicasida.li
o tipo: varchar (10)

met_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicéao tienina.
o tipo: varchar (10)

phe_weight
0 descricao: peso estatistico dado a composicaadalémina.
o tipo: varchar (10)

pro_weight

0 descricao: peso estatistico dado & composicacotiagr
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o tipo: varchar (10)

ser_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicaaite.se
o tipo: varchar (10)

thr_weight
0 descrigcao: peso estatistico dado & composicaedeita.
o tipo: varchar (10)

trp_weight
0 descricao: peso estatistico dado & composicaagpdefano.
o tipo: varchar (10)

tyr_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicaoasini.
o tipo: varchar (10)

val_weight
o descricao: peso estatistico dado a composicaolida.va
o tipo: decimal (5,3)

ala_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de alanina obtida experimentalmente para a proteiseda como

calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
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arg_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de arginina obtida experimentalmente para a prateisada como
calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
asn_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de asparagina obtida experimentalmente para aipaotesada como
calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
asp_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de aspartato obtida experimentalmente para a peotasada como
calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
asx_calibr

o0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de asparagina/aspartato obtida experimentalmeméegproteina usada
como calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
cys_calibr

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de cisteina obtida experimentalmente para a peteisada como
calibrante.
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o tipo: decimal (5,3)
e gln_calibr

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

de glutamina obtida experimentalmente para a prateisada como
calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
e glu_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

de glutamato obtida experimentalmente para a p@teisada como
calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
e glx_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

de glutamina/glutamato obtida experimentalmenta paproteina usada
como calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
e gly_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)

de glicina obtida experimentalmente para a protaisada como
calibrante.

o tipo: decimal (5,3)
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his_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de histidina obtida experimentalmente para a prataisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
ile_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de isoleucina obtida experimentalmente para a im@®teisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
leu_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de leucina obtida experimentalmente para a proteisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
lys_calibr

o0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de lisina obtida experimentalmente para a proteiisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
met_calibr

o descricao: guantidade (em percentual molar ou num@erresiduos)
de metionina obtida experimentalmente para a prateisada como
calibrante.
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o tipo: decimal (5,3)
phe_calibr

o descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de fenilalanina obtida experimentalmente para depra usada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
pro_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de prolina obtida experimentalmente para a protaisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
ser_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de serina obtida experimentalmente para a proteisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
thr_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de treonina obtida experimentalmente para a p@teisada como

calibrante.

o tipo: decimal (5,3)

177



e trp_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de triptofano obtida experimentalmente para a prataisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
e tyr_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de tirosina obtida experimentalmente para a prataisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)
e val_calibr

0 descricao: guantidade (em percentual molar ou numerresiduos)
de valina obtida experimentalmente para a protaisada como

calibrante.
o tipo: decimal (5,3)

B.4.5.Fingerprint
B.4.5.1Descricdo Detalhada

Tabela com os dados referentes aos experimentoBMfe (Peptide Mass
Fingerprint). Nesta técnica, a proteina desconhecida, queasai&ada, sofre clivagens
por meio de uma protease, comumente a tripsinaoruto resultante de peptideos
forma uma identificacdo Unica da proteina descadaeds massas desses peptideos
podem ser obtidas por meio de uma analise em e8petto de massa e devem ser
comparadas com as massas de peptideos em bandadadede proteinas para serem

identificadas.
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B.4.5.2Visao da tabela

fingerprint
1D int(11 <pk>
generic_id int(11) <ak,fk> —
clv_agt_type varchar(30)
ord_clv_agt varchar(30)
user_clv_term char(6)
user_clv_site varchar(30)
user_clv_excl varchar(30)
coupled_modif varchar(30)
missed_clv int(3)
fixed_modif varchar(50
variable_modif varchar(50

user_defined_sitel varchar(30
user_defined_modifi varchar(30
user_defined_site2 varchar(30
user_defined_modif2 varchar(30

)
)
)
)
)
)

peptide_state char(3)
mass_tolerance decimal(6,4)
mass_tolerance unit varchar(4)
instrument varchar(15)

mass_list_ monoiso  text
mass_file_monoiso  mediumblob

mass_list_avg text
mass_file_avg mediumblob
contaminant_masses text

search char(1)
dna_frame_trans int(1)
pep_required_match int(3)
pep_shift varchar(5)
da decimal(6,4)
min_matches int(3)

mass int(1)
intensity int(1)
charge int(1)

nterm int(1)
separator char(1)

Figura B-6 Visao da tabela “ fingerprint”

B.4.5.3Atributos
« ID

o descricao: chave primaria da tabela, utilizacdering ao banco de

dados
o tipo: int(11), auto-incrementavel
e generic_id

o descricao: chave estrangeira, relacionando a tafpeheeric” a fim de

identificar a pesquisa do usuario.

o tipo: int(11)



clv_agt_type

0 descricao: categoria de agente de clivagem (enmtihaada para
clivagem da proteina em peptideos e obtencao déngguprint). Pode
ser uma enzima pré-definida, dentre uma lista danm&s, ou uma

enzima definida pelo usuério.
o tipo: varchar (30)
ord_clv_agt

0 descricao: nome da enzima utilizada para clivagessp a opc¢ao

tenha sido por escolher na lista pré-definida.
o tipo: varchar (30)
user_clv_term

0 descricdo: tipo de clivagem da enzima utilizada efindla pelo

usuario (clivagem N-terminal ou C-terminal).
o tipo: char (3)
user_clv_site

o descricao: pontos (aminoacidos) em que a enzimaidf pelo

usuario faz a clivagem.
o tipo: varchar (30)
user_clv_excl

0 descricao: pontos (aminoacidos) que impedem agdivada enzima

definida pelo usuério faz a clivagem.

o tipo: varchar (30)
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coupled_modif

0 descricao: modificacdes acopladas a modificacaanidaf pelo

USUario.
o tipo: varchar (30)
missed_clv

0 descricao: guantidade de clivagens perdidas. Quantor a
quantidade, menor a chance de sucesso do expesiment

o tipo: int(3)
fixed_modif

o descricao: modificacdes pos-traducionais fixasseja, que sempre

acontecem com aqueles dados do experimento.
o0 tipo: varchar (50)
variable _modif

0 descrigcao: modificacdes pos-traducionais variavaisseja, que nem

sempre acontecem com agueles dados do experimento.
o tipo: varchar (50)
user_defined_sitel

o descricao: ponto em que ocorrem modificacbes @k+ionais, que

podem ser fixas ou variaveis, definidas pelo usuari

o tipo: varchar (30)
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user_defined_modifl

0 descricao: modificacdes pos-traducionais, que podemfixas ou

variaveis, definidas pelo usuario.
o tipo: varchar (30)
user_defined_site2

0 descricao: ponto em que ocorrem modificacfes @ahttionais, que

podem ser fixas ou variaveis, definidas pelo usuari
o tipo: varchar (30)
user_defined_modif2

o descricao: modificacdes poés-traducionais, que podemfixas ou

variaveis, definidas pelo usuario.
o tipo: varchar (30)
peptide_state

0 descricao: identifica se os dados fdwerprint incluem a massa do
ion, MH+, MH-, ou apenas o neutro, M.

o tipo: char (3)
mass_tolerance

o descricdo: janela para tolerancia de erros nogeslde massa dos

peptideos.

o tipo: decimal(6,4)
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mass_tolerance_unit

0 descricao: unidade de medida para a tolerancia atsan Pode ser

em Da, ppm, %, Th, mmu.
o tipo: varchar (4)
instrument

0 descricao: instrumento utilizado para o experimel@@spectometria
de massa. Pode ser escolhido algum dentro dadksemuipamentos, ou

a opc¢ao de outro equipamento.
o tipo: varchar (15)
mass_list_monoiso

o descricao: lista com os valores de massa monoisatoplos
peptideos, um valor por linha. Opcionalmente, pemleadicionar o0s
valores de intensidade, carga ou “N-Terminal”

o tipo: text
mass_list_avg

o descricao: lista com os valores de massa médigpdpsdeos, um
valor por linha. Opcionalmente, pode-se adicionar \@alores de

intensidade, carga ou “N-Terminal”.
o tipo: text
contaminant_masses
0 descricao: Massa dos contaminantes presentes reramo

o tipo: text
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search

0 descricao: define se a busca serd realizada paaspena proteina,

ou mistura de duas, trés ou quatro.
o tipo: char (1)
dna_frame_trans

0 descricao: Refere-se a janela de traducdo do DMAs pode-se
comecar a tradugdo em pontos diferentes do céd8mdeleotideos.

o tipo: int(1)
pep_required_match

o descricao: Numero de peptideos necessarios para <spje

considerado um match
o tipo: varchar (3)
pep_shift

0 descrigcao: Refere-se ao tipo de desvio esperadomassa de
peptideos caso seja usado o modo de homologia.

o tipo: varchar (5)
da

o descricao: Refere-se a massa de desvio esperadmasaa de

peptideos caso seja usado o0 modo de homologia.

o tipo: decima (6,4)
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min_matches

0 descrigao: NUumero minimo de matches sem substituig@
aminoacidos par que seja considerado um acertoado e homologia
do Prospector.

o tipo: int(3)

mass

0 descricao: indicador de que o valor de massa estéemte na
informacgé&o do campo “mass_list”.

o tipo: int(1)

intensity

o descricao: indicador de que a intensidade est@miesa informacao
do campo “mass_list”.

o tipo: int(1)

charge

0 descricao: indicador de que a carga esta presentefermacdo do
campo “mass_list”.

o tipo: int(1)

nterm

o descricao: indicador de que os residuos da se@ianino-terminal
estdo presente na informacao do campo “mass_list”

o tipo: int(1)
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» separator

0 descricao: caracter utilizado como separador erdse dados

informados no campo de lista de massas.
o tipo: char (1)

B.4.6.Protein
B.4.6.1Descricdo Detalhada

Tabela com os dados referentes a seqiéncia ddnamtd®ara cada uma das

pesquisas cadastradas, o usuario pode inserimafgies de sequéncia de proteina.

B.4.6.2Visao da tabela

protein

D int(11) <ple
genetic_id int(11) <ak,fk>
fixed_modif varchar(255)
variable_modif varchar(255)
sequence varchar(12)
internal_from varchar(4)
internal_to varchar(4)
seq_list text
gap_penalty open varchar(10)
gap_penalty extended varchar(10)
open_query varchar(10)
matrix varchar(g)
expect varchar(10)
word_size int(2)
dist_deviation varchar(10)
conserved_domain int(1)
filter_low int(1)
filter_mask int(1)
filter_mask_lower int(1)

)

max_mismatched_aas int(4,

Figura B-7 Visdo da tabela “protein”

B.4.6.3Atributos
« ID
o descricdo:chave primaria da tabela, utilizacaamat@o banco de dados
o tipo: int(11), auto-incrementavel
e generic_id
o descricao: chave estrangeira, relacionando aadbeheric” a fim de

identificar a pesquisa que foi submetida.
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o tipo: int(11)
fixed_modif

o descricao: modificacdes pos-traducionais que aeprat possa ter

passado, fixas, ou seja, sempre ocorrem.
0o tipo: varchar (255)
variable _modif

0 descricao: modificacdes pos-traducionais que aepat possa ter

passado, variaveis, ou seja, que nem sempre ocorrem
o tipo: varchar (255)
sequence
o descricdo:  tipo de sequencia, se N-terminal oefaihal
o tipo: varchar (12)
internal_from

0 descricao: parametro inicial para pegar uma subeseza dentro da

sequencia completa inserida no campo de sequencia.
o tipo: varchar (4)
internal_to

o descricao: parametro final para pegar uma sub-seguelentro da

sequencia completa inserida no campo de sequencia.
o tipo: varchar (4)
seq_list

0 descricao: sequencia de aminoacidos da amostra.
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o tipo: text
gap_penalty _open

o descricao: penalidade para o primeiro residuo dragm em um

espaco (gap).
o tipo: decimal(4,2)
gap_penalty _extended

0 descricao: penalidade para os residuos adicionag&ados em um
espaco (gap).

o tipo: decimal(4,2)
open_query

o descricao: modificacdes pos-traducionais que aeprat possa ter

passado, variaveis, ou seja, que nem sempre ocorrem
o tipo: decimal(4,2)
matrix

0 descricao: matriz de substituicdo para ser usatta gdgoritmo do

programa de identificacao.
o tipo: varchar (8)
expect
o descricdo:  valor limite para o e-value.

o tipo: decimal(5,4)
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word_size

0 descricao: parametro que influencia na sensibiéddds buscas no

Blast, definindo o tamanho da palavra que serzadih na busca.
o tipo: int(2)
dist_deviation

0 descricao: distancia percentual maxima aceitavieé esegmentos do
peptideo.

o tipo: decimal(5,4)
conserved_domain

o descricao: caracteristica da sequéncia que possgdds proprias,

podendo ser separada da proteina.
o tipo: int(1)
filter _low

0 descrigcao: opc¢ao para habilitar filtro para remosegyides de baixa
complexidade da sequiéncia, aumentando a senstldldabusca..

o tipo: int(1)
filter_mask

o descricao: opcao para habilitar filtro para removegibes com

repeticdo na seqiiéncia, aumentando a sensibildiatasca.

o tipo: int(1)



o filter_mask_lower

0 descricao: opc¢ao para habilitar os filtros de baowplexidade e de

repeticdo na seqiiéncia, aumentando a sensibildiatasca.
o tipo: int(1)
* mass_mismatched_aa

0 descricao: guantidade maxima de erros em amincg&cido
o tipo: int(4)

B.4.7.Errors
B.4.7.1Descricdo Detalhada

Tabela com casos de falha no sistema, utilizadaodogn de erros retornados

durante a submissao e recepcao de resultadosrdgiodedo de proteinas.

B.4.7.2Visao da tabela

L
errors

1D int(8) <pk=
submitted_id int(8) <ak,fk>
error varchar(20)

Figura B-8 Visao da tabela “errors”

B.4.7.3Atributos
« ID

0 descricao: chave primaria da tabela, utilizacderna ao
banco de dados

o tipo: int(8), auto-incrementavel
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e submitted_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando a aabel
“submitted” a fim de identificar a que pesquisa Mo eesta

associado.
o tipo: int(8)
e error
0 descricao: descricéo do erro retornado do sistema.
0 tipo: varchar (20)

B.4.8.Services
B.4.8.1Descricdo Detalhada

Tabela com os nomes dos programas de identificdedproteina disponiveis
para uso pelo sistema. Esta tabela visa facilitarcclusdo de novos servicos, pois €

chave estrangeira na tabela “submitted”.

B.4.8.2Visao da tabela

selvices

D int(8) <pk>
service_name varchar(50) <aks>

Figura B-9 Visao da tabela “services”

B.4.8.3Atributos
e ID

0 descricao: chave primaria da tabela, utilizaca@ritg ao
banco de dados

o tipo: int (8), auto-incrementavel
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* service_name
0 descricao: descricdo do nome do servigo.
o tipo: varchar (50)

B.4.9.Mascot_taxon
B.4.9.1Descricdo Detalhada

Tabela com a classificagdo taxondmica utilizadao gmlograma Mascot. O
Mascot possui uma lista com algumas classificat@emomicas, que sao organizadas
de maneira prépria do programa, com base na listalaksificacdes disponibilizada
pelo NCBI. Esta tabela é utilizada para relacianafassificacao utilizada pelo Mascot

com a classificacao do NCBI, de acordo com a taxoadnserida pelo usuario no

formulario “generic”.

B.4.9.2Visao da tabela

—

mascot_taxon

mascot option varchar(255) <pk>
options_clean varchar({255)

Figura B-10 Visao da tabela “mascot_taxon”

B.4.9.3Atributos
* Mascot_option

0 descricao: chave primaria da tabela, contém o \&tato da
classificacdo utilizada pelo Mascot (a forma debig&io é

composta por varios “...").
o tipo: varchar (255)
* option_clean

0 descricao: classificagdo taxonbmica do Mascot, empor
apresentada de forma mais simples, sem os “...".

192



o tipo: varchar (255)

B.4.10.Statistical_data
B.4.10.1Descricdo Detalhada

Tabela com os dados estatisticos fornecidos peist Btilizados para calcular e-
value. Esta tabela armazena as informacdes foam@dlo programa Blast que sao
utilizadas para calcular a probabilidade de erre desultados fornecidos pelos

programas que 0 USuario elegeu para sua pesquisa.

B.4.10.2Visao da tabela

statistical data

query identifier varchar(50) <pk>

K float
lambda float

MxN bigint{40)
status varchar(15)

Figura B-11 Visao da tabela “statistical_data”

B.4.10.3Atributos
* Query_identifier

0 descricao: chave primaria da tabela e chave eglrang
identificador da pesquisa do usuario, relacionangdodados a

tabela submitted

0 tipo: varchar (50)

« K
0 descricao: valor da constante K retornada pelstBla
o tipo: float

* lambda

0 descricao: valor da constante lambda retornadaBlakt.
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o tipo: float
e MxN

0 descricao: valor do espaco amostral de sequentiamdas

para identificacao retornada pelo Blast.
o tipo: bigint(40)
e status
0 descricao: valor da constante K retornada pelstBla
o tipo: varchar(15)

B.4.11.Result_aa_aacomp
B.4.11.1Descricdo Detalhada

Tabela com os resultados retornados pelo prograA@ofpident, buscados
por e-mail Esta tabela armazena os resultados enviados-pwil pelo programa
AACompident e recebidos pelo rob6 do sistema Rrotaicator. E realizado um
tratamento no arquivo original para se obter sel@anante as informacdes que serdo

utilizadas no calculo do resultado consolidado ukch.

B.4.11.2Visao da tabela

result_aa_aacomp
D int(g) <pk>
generic_id int(8) <akl, fk>
submitted_id int(8) <ak2>
query_identifier varchar(50) <«ak3>
rank int(2)
score int(4)
url varchar(255)
DB_id varchar(255)
pl decimal(4,2)
mw int(8)
description varchar(255)
result_type varchar(10)
evalue varchar(150)

Figura B-12 Visdo da tabela “result_aa_aacomp”
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B.4.11.3Atributos
« |ID

0 descricao: chave primaria da tabela, utilizacderivd ao banco de

dados.
o tipo: int(8)
e generic_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando oteelkubo generic da

pesquisa.
o tipo: int (8)
e submitted_id

o descricao: chave estrangeira, relacionando aaahe!“submitted”

que enviou a busca.
o tipo: int (8)
e query_identifier

0 descricao: identificacdo Unica da pesquisa, comlia de submisséo
e submitted_id.

o tipo: varchar (50)
* rank

o descricao: posicdo da proteina na lista de remsdtale possiveis

proteinas identificadas.

o tipo: int (2)

19t



score

descricéo: escore da proteina apos a identificagiticando a

potencialidade do resultado.

o tipo: int (4)
url
0 descricao: link para a proteina no banco de datBsproteinas
(Uniprot).
o tipo: varchar (255)
DB_id
o descricao: ID da proteina no banco de dados deipas (Uniprot),
utilizado para comparacdo entre as proteinas fammas por outros
programas.
o tipo: varchar (255)
pl
0 descri¢do: ponto isoelétrico da proteina ideratfa
o tipo: decimal (4,2)
mw
o descricao: massa da proteina identificada.
o tipo: int (8)
description
o descricao: descricdo da proteina identificada.
o tipo: varchar (255)
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* result_type

0 descricao: tipo de resultado, que pode ser: s@Eh a taxonomia

selecionada ou para todas as taxonomias.
o tipo: varchar (10)
* evalue

0 descricao: e-value da proteina identificada (prdickade da proteina

ter sido tomada ao acaso no banco de dados).
o tipo: varchar (150)

B.4.12.Result_pmf_mascot
B.4.12.1Descricdo Detalhada

Tabela com os dez melhores resultados retornadogppegrama Mascot. Esta
tabela armazena os resultados enviadoseporail pelo programa AACompident e
recebidos pelo rob6 do sistema Protein Locatoedfizado um tratamento no arquivo
original para se obter separadamente as informagaesseréo utilizadas no calculo do

resultado consolidado da busca.

B.4.12.2Visao da tabela

result_pmf_mascot
D int(8) <ple
generic_id int(8) <ak1,fk>
submitted_id int(8) <alk2>
query_identifier varchar(50) <ak3>
url varchar(255)
DB _id varchar({50)
mass int(8)
score int(4)
evalue varchar(150)
matches int(10)
description varchar(255)

Figura B-13 Visao da tabela “result_pmf_mascot
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B.4.12.3Atributos
« ID

0 descricao: chave primaria da tabela, utilizaca@ritg ao

banco de dados.
o tipo: int(8)
* generic_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando o taekulao

generic da pesquisa.
o tipo: int (8)
e submitted_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando a aalss

“submitted” que enviou a busca.
o tipo: int (8)
e query_identifier

0 descricao: identificacdo Unica da pesquisa, cont@ta de
submissao e submitted_id.

o tipo: varchar (50)
e url

0 descricao: link para a proteina no banco de dddgsoteinas
(Uniprot).

0 tipo: varchar (255)
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DB _id

0 descricao: ID da proteina no banco de dados deipas
(Uniprot), utilizado para comparacdo entre as [mate

identificadas por outros programas.
0 tipo: varchar (255)
mass
0 descricao: massa da proteina identificada.
o tipo: int (8)
score

0 descricao: escore da proteina apos a identificaigdicando a

potencialidade do resultado.
o tipo: int (4)
evalue

0 descricao: e-value da proteina identificada (fdvolade da
proteina ter sido tomada ao acaso no banco de)ados

o tipo: varchar (150)
matches

0 descricao: numero de matches que a proteina obtavea

amostra submetida.
o tipo: int (10)
description

0 descricao: descricao da proteina identificada.
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o tipo: varchar (255)

B.4.13.temp_pmf_mascot
B.4.13.1Descricdo Detalhada

Tabela temporaria com todos os resultados retosnpdio programa Mascot,
apos oparsing do resultado completo deste programa, utilizada peganizar os dez

primeiros, de acordo com a ordem inversa de e-value

B.4.13.2Visdo da tabela

temp_pmf_mascot

D int(8) <pk>
generic_id int(8) <ak, k>

submitted_id int(8)
query_identifier varchar(50)

url varchar(255)
DB_id varchar{50)
mass int(8)

score int(4)

evalue float
matches int(10)
description varchar(255)

Figura B-14 Visao da tabela “temp_pmf_mascot”

B.4.13.3Atributos
e ID

0 descricao: chave primaria da tabela, utilizaca@rivg ao

banco de dados.
o tipo: int(8)
* generic_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando o taekulao

generic da pesquisa.

o tipo: int (8)
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e submitted_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando a aalss

“submitted” que enviou a busca.
o tipo: int (8)
e query_identifier

0 descricao: identificacdo Unica da pesquisa, cont@ta de
submissao e submitted_id.

o tipo: varchar (50)
e url

0 descricao: link para a proteina no banco de dddgsoteinas
(Uniprot).

o tipo: varchar (255)
e DB._ id

0 descricao: ID da proteina no banco de dados deipas
(Uniprot), utilizado para comparagdo entre as [make

identificadas por outros programas.
o tipo: varchar (255)
* mass
0 descricao: massa da proteina identificada.

o tipo: int (8)
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e Score

0 descricao: escore da proteina apds a identificaigdicando a

potencialidade do resultado.
o tipo: int (4)
» evalue

0 descricao: e-value da proteina identificada (fdvolade da
proteina ter sido tomada ao acaso no banco de)ados

o tipo: varchar (150)
* matches

0 descricao: numero de matches que a proteina obtavea

amostra submetida.
o tipo: int (10)
» description
0 descricao: descricao da proteina identificada.
0 tipo: varchar (255)

B.4.14.Result_ptn_fasta
B.4.14.1Descricdo Detalhada

Tabela com os resultados retornados pelo prograh®il &, aposparsing do

HTML retornado pelo programa.
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B.4.14.2Visdo da tabela

result_ptn_fasta
1D int(s) <ple
generic_id int(8) <akl,fk>
submitted_id int(8) <ak3>
query_identifier varchar(80) <ak2>
url varchar(255)
DB_id varchar(50)
source varchar(50)
lenght int(8)
identity varchar(10)
similar varchar(10)
overlap int(8)
evalue varchar(150)

Figura B-15 Visao da tabela “result_ptn_fasta”

B.4.14.3Atributos
« |ID

o descricao: chave primaria da tabela, utilizacdering ao banco de

dados.
o tipo: int(8)
e generic_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando oteekubo generic da

pesquisa.
o tipo: int (8)
e submitted _id

o descricao: chave estrangeira, relacionando aaahe!“submitted”

gue enviou a busca.
o tipo: int (8)
e query_identifier

o descricao: identificacdo Unica da pesquisa, comkdta de submissao

e submitted_id.
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o tipo: varchar (50)

url
o descricao: link para a proteina no banco de datsproteinas
(Uniprot).
o tipo: varchar (255)
DB_id
0 descricao: ID da proteina no banco de dados deipes (NCBI),
utilizado para comparagdo entre as proteinas famatas por outros
programas.
o tipo: varchar (50)
source
0 descricao: descri¢do da fonte da proteina.
o tipo: varchar (50)
length
0 descricao: tamanho da proteina.
o tipo: int (8)
identity
o descricao: identidade da proteina com a amostra.
o tipo: varchar (10)
similar

o descricao: indice de similaridade da proteina a@amostra.
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o tipo: varchar (10)

* overlap
o descricao: sobreposicao de sequencias.
o tipo: int (8)

* evalue

0 descricao: probabilidade da proteina ter sido Ib&ta ao acaso no

banco de dados.
o tipo: varchar (150)

B.4.15.Result_ptn_blast
B.4.15.1Descricdo Detalhada

Tabela com os resultados retornados pelo progratast, Bapdsparsing do

HTML retornado pelo programa.

B.4.15.2Visdo da tabela

result_ptn_blast
D int(g) =pk>
generic_id int(8) <akl fk>
submitted_id int(8) <ak2>
query_identifisr varchar(50) <ak3>
url varchar(255)
DB varchar(50)
DB id varchar(50)
short varchar(50)
description varchar(255)
aa varchar(10)
score varchar(20)
evalue varchar(150)
identities varchar(20)
positives varchar(20)
gaps varchar(50)

Figura B-16 Visdo da tabela “result_ptn_blast”
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B.4.15.3Atributos
« |ID

0 descricao: chave primaria da tabela, utilizacderivd ao banco de

dados.
o tipo: int(8)
e generic_id

0 descricao: chave estrangeira, relacionando oteekubo generic da

pesquisa.
o tipo: int (8)
e submitted_id

o descricao: chave estrangeira, relacionando aaahe!“submitted”

que enviou a busca.
o tipo: int (8)
e query_identifier

0 descricao: identificacdo Unica da pesquisa, comlia de submisséo
e submitted_id.

o tipo: varchar (50)
o url

o descricao: link para a proteina no banco de datsproteinas

(Uniprot).

o tipo: varchar (255)

20¢



DB
0 descricao: banco de dados onde foi encontradateipa.

o tipo: varchar (50)

o0 descricao: ID da proteina no banco de dados deipas (Uniprot),
utilizado para comparagdo entre as proteinas fammatas por outros
programas.

o tipo: varchar (50)
descripton
o descricao: descricédo da proteina.
o tipo: varchar (255)
aa
o descricao: tamanho da seqtiéncia (em nimero d®aanios).
o tipo: varchar (10)
score

0 descricao: escore da proteina apos a identificagiicando a
potencialidade do resultado.

o tipo: varchar (20)
evalue

o0 descricao: e-value da proteina identificada (prdickade da proteina

ter sido tomada ao acaso no banco de dados).

o tipo: varchar (150)
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* identities
0 descricao: percentual de identidade entre a amesdrproteina.
o tipo: varchar (20)

e positives

o descricao: quantidade de positivos na comparaedseduéncia da

amostra com a proteina no banco de dados.
o tipo: varchar (20)
e gaps
0 descrigcao: espacos vazios na identificacdo dataamos

o tipo: varchar (50)
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C. MANUAL DO ADMINISTRADOR
C.1 VISAO GERAL DO DOCUMENTO

Este manual visa apresentar ao administrador densas as informacdes

necessarias para possibilitar a instalacéo e eautdizacéo deste projeto.
O documento foi divido nas seguintes secoes:
* Requisitos do equipamento
* Requisitos de programas
» Estrutura de diretérios

* Rob06s de submisséo e recepcéo de resultados
C.2 REQUISITOS DO EQUIPAMENTO

O equipamento utilizado como servidor do sistema d®r dimensionado para
suportar acessos simultaneos ao servwidels e ao servidor de banco de dados. Nao é
exigida muita memédria RAM do equipamento, porémeéessdario espaco em disco
rigido para armazenar o banco de dados com todasoasiacdes dos usuarios e suas
pesquisas, incluindo os resultados originais asribs programas de identificacdo de

proteinas. O sistema operacional pode ser tantexlqnanto Microsoft Windows.
C.3 REQUISITOS DE PROGRAMAS

Por se tratar de um sistema cliente-servidor, &petisavel a disponibilizacao
de um programa servidor de pagimebpela rede. No projeto, o servideebutilizado
foi o Apache versédo 2, por ser amplamente docurdengaintegrado com os demais
programas utilizados pelo Protein Locator.

Para a interpretacdo daesripts, é indispensavel o programa PHP. A versao
utilizada foi a 5, com todas as atualizaces daraega disponibilizadas. E necessario

adicionar a extensdo para acesso ao programa MySgpidor de bancos de dados.
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Também é necessaria a extensao cURL, utilizada pels de submissdo automatica
de buscas nos programas de identificacdo de pasteRara receber os resultados de
identificacdo por meio de-mail é necesséario utilizacdo de um socket de conexéo
POP3, disponivel com o conjunto de modulos PEARm&do de Net POP3.

Outro programa utilizado pelo sistema € o sisteer@rgiador de bancos de
dados MySQL. Este programa foi escolhido pela supleidade de integracdo com
scripts em PHP, por sua ampla documentacao e pela digjptade de uma verséo
livre para a comunidade. N&o foi utilizada nenhuc@aacteristica especifica do
MySQL, sendo portanto possivel a utilizacdo dewsistema gerenciador de bancos de
dados, desde que realizadas as devidas alteragédantdes de acesso ao banco (em
PHP). Para proteger o banco de dados do projetayifmlo um usuério com acesso
exclusivo a este banco, com poderes limitadosaimsapagar e atualizar dados, sendo
vedada a criacdo de usuarios ou alteracédo dalestras tabelas, além de ser possivel

apenas conexdes realizadas da propria estacada@eriwcalhos) ao banco de dados.

C.4 ESTRUTURA DE DIRETORIOS

O sistema Protein Locator esta estruturado em uraetodio dentro do
“DocumentRod} diretdrio raiz dossites definido no arquivo de configuracdo do
Apache, um diretério com o0s robds, localizado umelniabaixo do diretério
“DocumentRodtdescrito. Esta estrutura permite ao Apache acesssirito as paginas
do sistema e impede 0 acesso de qualquer outroisgide ndo o super-administrador,

aos robds de submissao.

O diretdrio de péaginas do sistema contém outros sigbdiretérios, um para as
imagens das paginas e outro para 0s arquivos dlosldm outroscripts. Os arquivos
contendo as paginas estdo todos no diretério raisistema. Dentre 0s arquivos
incluidos, destacam-se o arquivo de configuracées gcesso ao banco de dadespt
para calculo da probabilidade consolidada dos tadns, script para obtencdo de

informacgdes de taxonomia, que faz a adaptacéo epg@es do NCBI e do Mascot.
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No diretorio dos robds, encontram-sesogpts executaveis, el@hellscript, que
acionam osscripts em PHP. Estes, também funcionam com include dasdés
principais, que se conectam nos programas de ss@ome nce-mail do programa. A
nomenclatura padrédo para estes rob6s é da forrha: lmome da tabela” "nome da
ferramenta”, por exemplo: robfingerprint_ mascot. Os arquivos com as funcdes sao da

forma func_"nome da func¢éao”, por exemplo, func_noasc

C.5ROBOS DE SUBMISSAO E RECEPCAO DE RESULTADOS

Os rob6s de submissédo e recepcdo de resultadosxsé@atados a cada dez
minutos pelo programaCron” do Linux. Em Windows, deveriam ser adicionados as
“tarefas agendadas”. Cada robd é responsavel pdlmissdo a um determinado
programa, dentre os utilizados pelo sistema. Démsaa, a cada intervalo de dez
minutos cada um dos robdés |é a tabela de dadobraeser e, utilizando a extenséo

cURL, submetem os dados.

Esta extenséo realiza a submissao e permite faszreacao dos resultados via
weh Apoés a recepcgdo, é armazenada a pagina comltadesariginal e é realizado um
parsingpara obter as informacdes utilizadas pelo sist®aea esta analise das pagina e
obtencéo dos resultados necessarios, € necestbzax@o de expressdes regulares que
contemplem as informacdes requisitadas em cadagdg resultados. Muitas vezes,
torna-se necessério a analise de uma pagina irdémaeque contém o endereco para a
pagina final com os resultados. Esta analise també&ita com expressdes regulares e
PHP.

No caso de programas que sO enviam os resultadesmail € utilizado o robd
de recepc¢éo de-maik. Este rob0 estabelece uma conexdo POP3 comidmsenee-
mail, recupera as mensagens que foram enviadas pelgrapra utilizado para
identificacdo de proteinas, armazena o resultaiggnal no banco de dados e apaga o
resultado, depois disso, apaga todas as demaisagenss da caixa de-mail As

mensagens que contém informacdes validas paratemsispossuem um remetente
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especifico (no caso dos programas atualmente attdiz neste projeto, as mensagens
provém do Expasy). Além do filtro ardpamdo propriowebmailutilizado, o robd de
leitura dee-maik faz uma nova filtragem. As mensagens validaseatisadas também
por expressbes regulares, que recuperam as infoemaconvenientes, que sao

armazenadas no banco de dados.

Qualquer erro desses robds é armazenado na tabedaras do sistema para
controle do log de atividades. Alguns erros maiswmes ocorrem com a perda da
conexdo com programa (alguma queda do link denetete algum dos lados da rede)
ou algum dado invalido inserido pelo usuéario quespoter passado pelos filtros do
sistema (este tipo de erro € pouco provavel, pagisie). Outra possibilidade € a
mudanca do formato da pagina do programa, que exidbe os resultados de forma
diferente. Este tipo de erro deve ser observado g@hinistrador e sua correcao requer

novas expressoes regulares para os robos.
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