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Mecanismos de defesa em plantas estão entre as características agronômicas de maior importância. Proteínas de defesa estão envolvidas nos mais diversos processos que fazem com que as plantas driblem as condições adversas encontradas no meio-ambiente. Recentemente, uma base de dados sobre proteínas de defesa em plantas fora desenvolvida: a Plant Defense Mechanisms Database – PDM, disponível em: http://www.biodados.icb.ufmg.br/pdm. Descrevemos aqui as estratégias adotadas para o desenvolvimento automático da PDM. Utilizamos técnicas de mineração de texto implementadas no programa LAITOR para recuperar co-ocorrências de termos protéicos e de estímulos biológicos, tais como fito-hormônios, na mesma sentença de resumos da base de dados PubMed juntamente com termos indicativos de interação biológica interposto aos pares. Em seguida, nomes de proteínas foram associados a identificadores da base de dados NCBI Gene e posteriormente a base UniProtKB. As seqüências correspondentes nesta última foram obtidas e utilizadas em seguida como sementes de um processo de agrupamento. Usamos o programa Seed Linkage para estender a busca de seqüências similares em outros organismos, criando agrupamento de seqüências co-ortólogas. Em seguida para cada agrupamento, foi gerada uma árvore filogenética com programas do pacote Phylip para posterior visualização. Para cada seqüência pertencente aos agrupamentos, foi executada uma rodada de aquisição de dados através da biblioteca SRS.php conectada ao servidor Sequence Retrieval System (SRS) do EBI, onde o formato XML de cada registro fora obtido. Criamos um servidor em HTML para consulta dos dados armazenados na PDM. Paralelamente, desenvolvemos utilizando a classe NuSOAP.php uma interface para acesso programático a PDM baseado em Web Services. A base de dados PDM é composta por 611 agrupamentos contendo um total de 15.699 entradas únicas do UniProtKB originárias de um conjunto inicial de 1.390 sementes correspondentes a 780 termos obtidos da análise de 7.306 resumos da PubMed. Na interface HTML é possível (i) procurar pro seqüências a partir de palavras-chaves para nomes de proteínas, nomes de organismos ou identificadores UniProtKB; assim como buscas utilizando alinhamentos BLAST contra as seqüências da PDM. (ii) Visualizar os detalhes das seqüências; as co-ocorrências do termo selecionados com outros termos da base de dados; os membros do agrupamento ao qual a seqüência selecionada pertence e a arvore filogenética representativa do cluster. (iii) Verificar o detalhe das co-ocorrências identificadas. (iv) Visualizar o resumo onde as co-ocorrências foram identificadas. Os dados da PDM também são distribuídos através de SOAP pelos métodos descritos em seu arquivo WSDL, além disso desenvolvemos um cliente web para acessar os dados distribuídos via SOAP, dessa maneira a PDM age como um verdadeiro serviço web por si só, implementando o conceito de Web Services para Biologia Molecular Vegetal.
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