
INTEGRAÇÃO DE DADOS DE  TRANSCRIPTÔMICA 
A UM MODELO GENÔMICO DE Solanum lycopersicum

Resultados e Discussão

Materiais e Métodos

O tomate (Solanum lycopersicum) é um dos vegetais mais populares do 

mundo e o principal modelo utilizado no estudo do desenvolvimento 

de frutas frescas. Entretanto, a nível de redes interconectadas, o fluxo 

das vias metabólicas que participam ou até mesmo coordenam o 

processo de amadurecimento do fruto não é bem estabelecido. Por 

meio do uso de ferramentas de bioinformática, tal como o uso de um 

modelo metabólico in silico, pode ser possível explorar uma rede tão 

complexa de interação entre fatores metabólicos e possivelmente 

permitir uma melhor associação dos elementos que as compõem.

Objetivo
Este estudo tem por objetivo a integração de dados de transcriptômica 

de tecidos de tomate em diferentes estágios do processo de 

amadurecimento do fruto a um modelo genômico de S. lycopersicum 

visando o desenvolvimento de um modelo-contexto específico.
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O modelo-contexto específico de S. lycopersicum desenvolvido pela 

integração dos dados de transcriptômica a um modelo genômico pode 

permitir um melhor entendimento do fluxo metabólico relacionado ao 

processo de amadurecimento do fruto e contribuir para a elucidação de 

estratégias visando a conservação pós-colheita.
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Conclusão

Figura 3: Fluxo de trabalho do processamento dos dados in silico.

Figura 1: Números de acesso dos dados de 
transcriptômica utilizados neste estudo e seus 
respectivos tecidos no tempo MG (medium 
green).

Figura 2: Tomates em processo de amadurecimento 
(Shinozaki, 2018).
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Figura 4: Gráfico da relação de qualidade avaliada pelo 
algoritmo TrimGalore referente ao conjunto de dados 
SRR5724292 com o valor de phred em 30. Nota-se que a 
média da qualidade das leituras ao longo da sequência é 
superior ao valor de corte (linha azul).

Figura 5: Resultado parcial da determinação do 
parâmetro de transcritos por milhão (TPM) do 
conjunto de dados SRR5724292.
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