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Introducao Resultados e Discussao
Sequéncias repetitivas (SR) em locus génico de animais e RepGraph ja foi utilizada para confirmar a presenca de SR do
plantas podem estar envolvidas em diversos fendbmenos tipo reverso e complementar em locus génico (Herai &
biologicos, como Interferéncia por RNAI (Fire et al., 1998) e Yamagishi, 2009) como evidéncia ao fendmeno de trans-splicing
trans-splicing (Di Segni et al., 2008). A maioria das SR localiza- iIntercromossomal em genes normais de humanos, podendo ser
se em regioes de introns e, usualmente, seus estudos envolvem aplicada em outros organismos, tanto em animais quanto em
apenas sequéencias de mRNA, sendo necessario a estrutura plantas. Na Fig. 2 € apresentada a interface WEB do sistema.
intron-exon dos genes. Desta forma, é preciso realizar um R —
mapeamento dos genes em seu respectivo genoma de e e e o O Y ey O g
referéncia para identificacdo de quatro tipos de SR: repeticdo R ——
reversa e complementar, repeticdo direta e complementar, o
repeticdo reversa e repeticio direta.
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Este trabalho apresenta uma ferramenta WEB, chamada == T e

RepGraph, a qual integra algoritmos e ferramentas de

bioinformatica para identificar os pares que formam cada tipo de e T

SR e uma representacao grafica para ilustrar sua relacao em S —
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Material e Metodos T

RepGraph baseia-se em uma arquitetura de software WEB de 3 B T iiii?

camadas e um modelo de controle MVC. Implementada em Java — : | |

e com o framework MVC Apache Struts, ela integra, conforme © )

_ _ e o ‘ Figura 2 — Representacao de SR com RepGraph: transcritos DDBJ:U09825 e
Fig. 1, um conjunto de ferramentas de bioinformatica e de bases GenBank:NM_025106. (a) sequéncias de entrada; (b) selegcio de mapeamentos
de dados de genomas. para busca por SR; (c) selecdo dos tipos e tamanhos de SR para visualizagio;

(d) representacao grafica das SR.
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p— — - o - RepGraph permite analisar SR que Sao0 mapeaclias na estNrutura
i [ 2)SenomeTools: obler sequencia genomica intron-exon de um gene, e pode ajudar na identificacdo de
os transcritos mapeados no genoma de N _ N _
— _ referéncia; novos padroes a respeito da relacao, quantidade, tamanho e
ranscripts_align.out dna transcript_ A B.blZseq . . . i .
2 regiao de ocorréncia de cada SR. Alem disso, a ferramenta
l?@/ o .
(3)NCBI-BI2Seq: alinhar as sequéncias : : : :
— e genémicas entre si, de forma a detectar pares pode ainda ser atualizada para que seja aplicada em genomas
l l@ de SR; de organismos que ainda serdo sequenciados.
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Figure 1 — Estrutura da ferramenta RepGraph para geracao de representacoes Herai, RH; Yamagishi, MEB. Detection of Human Interchromosomal Trans-Splicing in Sequence
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