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O volume de dados dos projetos de seqüenciamento de genomas obrigou a criação de novas ferra-
mentas de computação com alto poder de processamento e desenvolvidas naforma depipelinespara
automatizar o tratamento da informação genômica, passando pela aquisição, identificação, análise,
prospecção, até o armazenamento da mesma. Para a obtenção de bons resultados na investigação de
polimorfismos ou de polimorfismos de base única (single nucleotide polymorphisms- SNPs), devem
ser integradas a essas ferramentas rotinas com tal finalidade e que forneçam saídas de fácil leitura.
O script polymorp.pl é uma ferramenta de bioinformática que faz a prospecção de polimorfismos
em seqüências de cDNA, a partir de sua integração com opipelinephredPhrap, umscript de leitura
e montagem de seqüências genômicas, utilizado em projetos genoma de diversos organismos, que
otimiza o funcionamento dos programas Phrep, phd2fasta, Cross_match e Phrap - desenvolvidos na
Universidade de Washington - permitindo a utilização desses em grandes volumes de dados. A in-
vestigação de polimorfismos envolve (a) identificar o polimorfismo em uma seqüência, (b) verificar
se o polimorfismo não é um erro na seqüência, (c) verificar se o polimorfismoaltera a formação das
proteínas e (d) verificar se a “nova” proteína formada, quando combinada com outras, manifesta ou
inibe alguma característica. O polymorp.pl objetiva identificar polimorfismos em uma dada seqüên-
cia, questão (a), e fornecer medidas e estatísticas para auxiliar na verificação desses, questão (b). O
phredPhrap gera as seqüências genéticas e seus atributos, que podem auxiliar em buscas supervisio-
nadas sobre as mesmas, entretanto, o polymorp.pl trata somente essas seqüências, selecionando partes
- subseqüências - consideradas de boa qualidade e identificando polimorfismos por comparação entre
essas, visto que estão alinhadas. A seleção das subseqüências é feita com base na região cujo o con-
senso, obtido com o alinhamento das seqüências, em tese, apresenta melhorcredibilidade. Como as
seqüências são oriundas de cDNA, e, portanto, sofreram transcrição reversa, deve ser considerada a
possibilidade de que nucleotídeos podem ter sido transcritos incorretamente, gerando falsos polimor-
fismos. Esses falsos polimorfismos são ainda mais críticos em SNPs e uma das formas de se identificar
e eliminar tais problemas passa pela freqüência alélica mínima. O polymorp.pl, em sua saída, além de
representar graficamente os polimorfismos encontrados, apresenta os números absolutos e percentuais
dos aminoácidos das subseqüências pesquisadas, auxiliando no cálculoda freqüência alélica mínima.
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