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RESUMO 

O objetivo desse trabalho é apresentar o 
desenvolvimento de um software 
específico denominado AnalyticSAGE©, 
cuja finalidade é gerar dados confiáveis 
para o estudo das seqüências expressas 
geradas pelas técnicas SAGE em tumores 
de células escamosas de cabeça e 
pescoço. 
Embora existam diversas ferramentas de 
bioinformática capazes de gerenciar e 
analisar seqüências tags, podemos 
observar ainda deficiências numa resposta 
adequada desses aplicativos. 
O programa AnalyticSAGE© é uma 
ferramenta inovadora e pode auxiliar o 
usuário em pesquisas e estudos de 
expressão gênica pela técnica SAGE a 
realizar, de forma organizada e segura, o 
processo de análise de dados gerados e 
suas respectivas inferências estatísticas. 
Este aplicativo pode executar a tarefa de 
extrair as tags, comparar e armazenar 
esses resultados em banco de dados e, 
posteriormente, aplicar de forma 
automática o método estatístico 
apropriado. Esta rotina minimiza os 
possíveis erros operacionais humanos, 
pois diminui a quantidade de digitação na 

entrada dos dados. O programa fornece ao 
usuário todas as possibilidades de escolha  
de suas preferências, fato que minimiza o 
tempo gasto pelo pesquisador e garante 
resultados mais confiáveis. 
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