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Resumo

Experimentos de RNA-Seq geram vastos dados de sequenciamento que exigem processamento
em multiplas etapas para estimativas de expressdo confidveis. Porém, distintos scripts e etapas
manuais dificultam sua expanséo e a sua reproducdo, enquanto alinhamentos incorretos podem
deixar a inferéncia da rede enviesada. Para enfrentar esses desafios, 0 ATLAS foi desenvolvido
como um fluxo de trabalho Nextflow orquestrado por uma plataforma web baseada em
FastAPI-Celery, permitindo a execucdo assincrona e desacoplada da andlise de RNA-Seq. A
metodologia comega com a extracdo automatizada de versdes de anotagdo e montagem através
de consultas que associam espécies escolhidas aos seus respectivos IDs e versfes de genoma,
as quais, combinadas com tokens de sesséo, impulsionam o download dos arquivos de anotacao
correspondentes. Os dados de RNA-Seq sao sistematicamente obtidos do SRA usando IDs de
biblioteca, conseguidos por meio de scripts de pré-consulta, e baixados para processamento a
jusante. A pipeline analitica central integra a indexacdo construida pelo Salmon com a
construcdo de \'decoys\' para um quasi-mapping preciso, o Trimmomatic para remocao
adaptativa de adaptadores, e a quantificacdo feita pelo Salmon para produzir dados sobre TPM e
suas contagens absoluta, complementada por relatérios completos de qualidade realizados pelo
FASTQC, agregados pelo MultiQC.A operagdo da pipeline ATLAS é feita assincronamente,
através de uma arquitetura desacoplada orquestrada pelo Celery; o Redis serve como broker de
mensagens para sincronizar a comunicacao entre os servigos. A pilha completa (FastAPI, Redis,
workers Celery e banco de dados) é empacotada em containers e orquestrada pelo Docker
Compose, proporcionando portabilidade e ambientes reproduziveis em cada implantacdo. Essa
abordagem integrada impulsiona futuros esforgos visando integrar o ATLAS com outros servigos
de bioinformética para facilitar a descoberta de genes biotecnologicamente relevantes em
plantas.
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