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Galaxy € uma plataforma baseada em web, open source, utilizada para

a criacao e execugao de uma série de workflows em bioinformatica
(GIARDINE et al., 2005). Este trabalho teve como objetivo avaliar a pla-
taforma Galaxy na analise de dados de RNA-seq, uma metodologia de
sequenciamento de transcritos (moléculas de RNAm) que utiliza as novas
tecnologias de sequenciamento (NTS). As NTS, responsaveis por uma
revolugdo no campo das ciéncias gendmicas, caracterizam-se pela gera-
¢ao de um grande volume de dados, com custo bastante reduzido quando
comparadas a metodologia convencional de sequenciamento. Apesar das
inUmeras vantagens, a analise dos dados gerados nao é trivial, demandan-
do elevada capacidade computacional e a utilizagdo de ferramentas de bio-
informatica complexas, ainda em fase de consolidagéo. O projeto Galaxy
integra uma série de ferramentas de bioinformatica, incluindo o pipeline
Tuxedo (TRAPNELL et al., 2012) para a analise de RNA-seq, que inclui os
programas Bowtie, Tophat e Cufflinks. Nesse pipeline, o TopHat executa o
alinhamento das sequencias geradas (reads) contra um genoma referéncia
e o Cufflinks utiliza os arquivos do mapeamento para montar as reads em
transcritos e para estimar o seu nivel de expressao, baseado em um indice
denominado FPKM (reads por kilobase, por milhdo de reads mapeadas, do
inglés, Fragments Per Kilobase of transcript per Million fragments ma-
pped). O Cufflinks € uma ferramenta de analise de expressao diferencial
que compara os indices FPKM dos diferentes tratamentos experimentais
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e identifica alteragdes significativas no nivel de expressao dos transcritos
entre os tratamentos, por meio de um rigoroso teste estatistico. A utilizacéo
desse pipeline tem mostrado grande aceitacao pela comunidade cientifi-
ca, o0 que pode ser observado por meio de uma série de estudos recentes
de transcriptomas em humanos, plantas e animais (HUANG et al., 2012;
REITZ e tal., 2012; ZHANG et al., 2012). Um vez obtidos os resultados da
analise de expressao diferencial, o pacote do R CummeRbund os transfor-
ma em graficos e figuras prontas para a publicagao. A plataforma Galaxy

e o pipeline Tuxedo foram avaliados por meio da analise de 200Gb de da-
dos, gerados pela plataforma Illlumina de sequenciamento. Os dados foram
obtidos a partir de 2 experimentos de RNA-seq distintos, com o objetivo

de identificar genes diferencialmente expressos entre bovinos de diferen-
tes ragas, com caracteristicas distintas de maciez da carne (carne dura x
carne macia) e entre caprinos, resistentes ou ndo, a parasitas gastroin-
testinais. A utilizagao do pipeline em uma interface web intuitiva, permitiu a
analise dos dados por pesquisadores da area bioldgica, sem conhecimento
avangado em computacdo, em menos de 2 semanas. O projeto Galaxy
possui uma comunidade colaborativa e em constante crescimento, com
tutoriais disponiveis e facil instalagdo em UNIX/Linux. Apesar da analise de
RNA-seq gerar arquivos bastante grandes, a plataforma Galaxy permitiu
uma facil visualizagdo dos dados por meio de um browser de visualizagao
de dados genémicos e ferramentas de filtro de dados, que possibilitam a
selecao e classificagao destes. Concluindo, foram obtidos resultados satis-
fatérios em um curto periodo de tempo, por ndo especialistas em computa-
¢ao e com pouco treinamento em bioinformatica. O workflow simplificado,
juntamente com uma reduzida curva de aprendizado, s&o pontos relevan-
tes, que podem motivar a utilizagdo do Galaxy para a anélise de RNA-seq
por Novos usuarios.
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