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Breve Descrição: 

As infecções bacterianas são umas das maiores causas de morte por acção de agentes patogénicos. O estudo das populações bacterianas constitui assim um dos ramos fundamentais de investigação em biologia, com repercussões importantes na Saúde Humana e na Medicina. Um dos passos fundamentais  para o estudo de surtos de infecções bacterianas,  implica a inferência de relações entre as estirpes detectadas no surto, o que poderá ser usado a posteriori, para determinar padrões de evolução, e ou, como a transmissão dessas bactérias ocorreu entre hospedeiros. Devido a sua reproductibilidade, os métodos de tipagem bacteriana baseados na análise de sequências são cada vez mais utilizados para este fim.O Multilocus Sequence Typing (MLST) é um dos métodos de tipagem utilizado frequentemente na análise de relações clonais entre estirpes de várias espécies bacterianas clinicamente relevantes. Este método analisa as sequências de vários housekeeping genes (genes fundamentais à sobrevivência da bactéria) o que permite associar a cada estirpe um perfil alélico único que permite identificar cada estirpe, que por sua vez, é abreviado por um identificador numérico único: o ST (Sequence Type).  O principal objectivo do MLST é fornecer um método de tipagem portável, preciso e descriminativo, e que tem vindo a ser utilizado com sucesso no estudo de vários organismos. 

Dado o crescente volume de dados disponível, um dos maiores problemas actualmente é a inexistência de sistemas de informação dedicados que permitam guardar, gerir e consultar os dados produzidos pelos métodos de tipagem baseados em sequências, em particular pelo método MLST, e toda a informação com relevância epidemiologica associada, tal como a idade do paciente, o local geográfico e a resistência a antibiótico, entre outross. O problema da gestão de informação torna-se ainda mais relevante se tivermos em conta a heterogeneidade dos dados e o número elevado de intervenientes na recolha e manutenção dos mesmos. São portanto necessários sistemas de informação eficientes e flexíveis, em particular no que respeita à extensibilidade.

O objectivo deste projecto é portanto desenvolver um sistema de informação de suporte aos métodos de tipagem baseados em sequências. O sistema servirá de repositório e deverá disponibilizar uma interface REST, seguindo tanto quanto possível os open standards quer ao nível dos protócolos de comunicação quer ao nível do formato de representação dos dados. Sugere-se que os alunos utilizem as novas tecnologias inerentes à semantic web. Faz ainda parte deste projecto o desenvolvimento de uma  interface web e uma biblioteca em Java de acesso ao sistema de informação, utilizando a interface REST disponibilizada. O desenvolvimento deste sistema implica ainda a modelação do domínio do problema.

O sistema a ser desenvolvido será crucial para a efectiva análise de dados   epidemiológicos permitindo, por exemplo, em conjunto com métodos de análise, detectar surtos epidémicos que podem ser regionais ou afectar apenas uma parte da população, ou identificar eventos que levaram a que certas estirpes se tornassem resistentes a anti-microbianos. 

Recursos: Computador pessoal e ferramentas de desenvolvimento de software. Os alunos terão também acesso aos servidores onde o sistema será disponibilizado publicamente.

Referências/recursos:

[1] http://www.mlst.net/
[2] http://pubmlst.org/
[3] http://www.ics.uci.edu/~fielding/pubs/dissertation/rest_arch_style.htm
[4] http://www.openrdf.org/
[5] http://jena.sourceforge.net/
Unidades curriculares relacionadas: Programação na Internet, Sistemas de Informação.

Número de estudantes: 2

Desafio: Flexível.

