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1. INTRODUÇÃO 
 

A leptospirose é uma importante doença infecciosa causada por leptospiras 
patogênicas que são mantidas na natureza por um amplo espectro de mamíferos 
reservatórios (Faine et al., 1999; Bharti et al., 2003). Atualmente, leptospiras 
patogênicas são classificadas em aproximadamente 300 sorovares e 19 espécies 
(Cerqueira, GM, Personnal Communication). Um método eficiente para notação de 
cepas e isolados, envolve a utilização de sequenciamento genético de regiões como 
a RRS, rpoB, secD, ligB e outros. As vantagens destes métodos em comparação a 
outros, incluem um rápido retorno e a viabilidade de ser aplicado na maioria dos 
países. O fato de não necessitar de grandes quantidades de DNA puro e o baixo 
custo torna o sequenciamento a forma ideal para identificação em larga escala de 
bactérias (Clarridge et al., 2004), incluindo espécies de Leptospira (Hookey et al.; 
1993, Postic et al., 2000). Bancos de dados de sequências estão disponíveis para  
bactérias como Mycobacterium tuberculosis (Allix-Béguec et al., 2008), bem como 
para organismos eucariontes como alguns fungos (Nilsson et al., 2009). A tendência 
mundial é cada vez mais reduzir o tempo gasto com pesquisas que envolvem uma 
quantidade significativa de processos manuais e análises complementares, 
substituindo por procedimentos simples, rápidos e centrados em um único site. O 
presente estudo teve como objetivo criar um novo banco de dados com a finalidade 
de organizar sequências taxonômicas de Leptospira. Assim sendo, o LepBank é um 
banco de dados on-line com a finalidade de agrupar e organizar sequências de 
Leptospira, que contenham marcadores taxonômicos, em um único site, sendo o seu 
principal objetivo facilitar a comparação de sequências que são úteis para 
classificação de Leptospira. 

2. METODOLOGIA 
 

Na área de pesquisa o LepBank permite pesquisas de ácidos nucléicos,  
subsequências, alinhamentos em formato FASTA,  organismos e depositores (Figura 
1). Os resultados da pesquisa são exibidos em uma Web Page HTML, onde estão 
contidos os campos: número de identificação da sequência, nome do gene e a 



 

sequência nucleotídica em formato FASTA. O depósito de seqüências, praticamente 
todos os registros do LepBank, são inseridos via submissão eletrônica, através do 
site lepbank.ufpel.edu.br. O LepBank atribui automaticamente, no momento do 
depósito, um número para a identificação dos dados, cujo o conteúdo corresponde à 
uma sequência lógica de letras e números. O número de identificação fornecido 
permite aos leitores de artigos, no qual a sequência é citada, a possibilidade de 
acessar os dados contidos no site de forma direta. As informações depositadas 
passam por uma revisão onde são analisadas e comparadas as informações 
fornecidas pelos depositores para ocorrer posteriormente à disponibilização ao 
público. Logo após a aprovação dos dados,um e-mail é enviado dos revisores do 
Lepbank para o depositor. A liberação dos dados ao público pode ser imediata ou 
agendada para uma data específica. Apenas ao pesquisador é concedida a 
permissão para alterar os dados já submetidos, sendo feito pelo link Sequence 
Updating no site lepbank.ufpel.edu.br. O servidor do LepBank utiliza como Web 
Server o Apache HTTP Server 2.0 (httpd.apache.org) e o Servidor SQL Firebird 2.1 
SQL Server (www.firebirdsql.org). A interface web foi criada em HTML. Um Apache 
Shared Module gerencia os dados, permitindo a manipulação de usuários e 
sequências. A sua interface on-line permite eficiente entrada ou edição de dados. 
LepBank é uma ferramenta livre, disponível no endereço lepbank.ufpel.edu.br.   

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

O código fonte está disponível em nosso servidor, para visualizá-lo, por favor, 
acesse lepbank.ufpel.edu.br/source.htm. O LepBank possui atualmente 174 
sequências de DNA de diferentes espécies de Leptospira, cobrindo 5 diferentes 
genes. Embora o número de sequências ainda seja limitado, o mesmo foi suficiente 
para uma avaliação inicial. É esperado um número maior de depósitos quando o 
banco de dados tornar-se acessível ao público. Além disso, o LepBank  irá indexar-
se nos principais sites relacionados a investigação de Leptospira, como forma de 
convidar outros depositantes. 

4.  CONCLUSÃO  

O LepBank, demonstrou-se uma ferramenta rápida e precisa, sua 
implementação de forma simples e as ferramentas utilizadas para sua criação 
auxiliaram afim de se obter um maior desempenho e precisão em um curto espaço 
de tempo, seguindo a tendência de cada vez mais disponibilizar ferramentas 
gratuitas e on-line apoiando o trabalho do pesquisador. 
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Figura 1. Ilustração esquemática da organização interna do Lepbank, demonstrando as interações 
entre a entrada e a saída de dados. 


