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O Projeto Melhoramento Genético de Trigo para o Brasil, conduzido pela Embrapa Trigo, tem como objetivo a
criagdo de novas cultivares resistentes a estresses bidticos e abidticos, elencando como principais objetos de
estudo a ferrugem da folha, a giberela, o excesso de aluminio do solo e a seca. Com o avango das técnicas em
biologia molecular, ocorreu a geracao e o acumulo de um grande volume e diversidade de informagéo em
gramineas. A utilizagao de ferramentas de bioinformatica tornou-se deste modo essencial para a analise, o
armazenamento e a disponibilizagdo destes dados. Um grande numero de sites disponibilizam pela internet estas
informacgdes, como por exemplo o NCBI-GenBank, Gramene, GrainGenes, entre outros. Entretanto, a compilagéo
destas informacgdes é laboriosa. O GMOD (Generic Model Organism Database) € um projeto de desenvolvimento
de mddulos com ferramentas “open source” para manipulagéo e gerenciamento de dados. O médulo CHADO é um
banco de dados relacional utilizado para armazenamento de informagdes de sequiéncias nucleotidicas, protéicas e
analises de similaridade; o GBROWSE possibilita a visualizagéo dos dados e relagdes entre eles (inseridos no
CHADO) e CMAP ¢ usado para a geragao de mapas genéticos. Por atenderem, com pouca ou nenhuma
modificagdo, as demandas do projeto de melhoramento, as ferramentas do GMOD foram instaladas no Ubuntu
Linux, usando um tutorial validado pelo CNPTIA. Com o objetivo de facilitar a visualizacado das relagdes que
ocorrem entre trigo e arroz, seqiiéncias génicas e gendmicas de arroz relacionadas a genes de resisténcia aos
estresses citados foram inseridas no banco de dados. As sequéncias génicas de arroz foram utilizadas na busca
de seqliéncias similares em trigo e na tribo Triticeae. Os arquivos de alinhamento gerados foram submetidos a
pré-processamento através de ferramentas do GMOD e também armazenadas no banco de dados CHADO. Os
préximos passos serdo configurar o GBROWSE para que sejam exibidas as similaridades entre sequéncias de
trigo e arroz e desenvolver um script para normalizar os arquivos de inser¢do quanto a erros de identificacao de
cédigos especificos (vocabulario controlado).
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