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A base de dados COG, do NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/COG), relaciona 3307 grupos de proteínas. Cada grupo, denominado COG, é um aglomerado de proteínas ortólogas, as quais apresentam a mesma função em organismos diferentes. Para pertencer a um COG, as proteínas devem estar presentes em pelo menos três organismos cujo seqüenciamento do genoma está completo. As proteínas de C. elegans e D. melanogaster vêm sendo adicionadas à base de dados COG. Neste trabalho conduzimos uma análise bioinformática de ESTs de Schistosoma mansoni e selecionamos clones de cDNA que potencialmente apresentam a metionina inicial e que codificam proteínas ortólogas dos COGs eucarióticos. Os 3307 COGs estão organizados em 52 vias bioquímicas. Utilizando o navegador web textual "lynx", através do comando "lynx -dump -nolist[url]" foi possível navegar nas páginas de interesse do site COG do NCBI e por meio de "parsing" os links desejados foram capturados; posteriormente os identificadores das proteínas de C. elegans e D. melanogaster foram anotados e as seqüências, em formato FASTA, recuperadas. Todos os dados foram armazenados em um banco de dados MySQL, em ambiente Linux. O banco de dados possui 554 COGs, compreendendo 1371 seqüências de proteínas de C. elegans e D. melanogaster e pertencentes a 42 vias bioquímicas. Utilizando estas seqüências foi feita uma pesquisa de homologia utilizando-se como alvo 16.813 ESTs de S. mansoni e o programa tBLASTn, selecionando-se encontros com valor de E menor que 10-10. Selecionamos somente aqueles encontros onde o alinhamento permitia deduzir que o clone de cDNA de S. mansoni potencialmente apresentaria a metionina inicial (saldo de códons positivo na EST). Um total de 231 clones foram selecionados, que representam 68 COGs distintos. Este procedimento permitiu a seleção automática de clones de cDNA candidatos à caracterização completa da região codificadora, já classificados por nossa abordagem de anotação reversa. Isso permite o acoplamento de um projeto EST a um projeto de mineração genômica automática, caracterização do produto codificado e comparações filogenéticas com a base de dados COG, como outras também.
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