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RESUMO

Softwares de orquestracdo de fluxos de trabalho, como o Nextflow, tém
revolucionado a analise de dados, particularmente na saude, ao simplificar a
integracao de ferramentas bioinformaticas em infraestruturas variadas. Em paralelo,
os principios FAIR tém adquirido relevancia acentuada nesse mesmo contexto. Este
estudo aborda a relevancia desses principios e tecnologias no gerenciamento de
dados complexos e na reprodutibilidade de pesquisas, destacando sua aplicagdo na
analise de genomas clinicos, através de uma revisdo narrativa da literatura. Os
achados demonstram reducéao significativa no tempo de execugcdo e aumento na
eficiéncia dos fluxos de trabalho, com impacto positivo na medicina personalizada.
Concluimos que essas ferramentas e principios sao indispensaveis para a ciéncia
moderna e apresentam potencial para transformar praticas de analise de dados em
diversas areas.
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INTRODUCAO

A anadlise de dados na saude enfrenta desafios crescentes devido ao volume e
complexidade dos dados gerados, como genomas, exames clinicos e imagens
meédicas. Orquestradores de fluxo de trabalho, como Nextflow e Snakemake
permitem o gerenciamento eficiente de pipelines complexos, facilitando a integragao
de ferramentas heterogéneas e promovendo a reprodutibilidade. Este estudo analisa

a importancia desses sistemas, com énfase no impacto na medicina personalizada.

METODO

Este trabalho trata-se de uma revisdo narrativa da literatura. Foi construido atraves
da leitura e interpretacdo dos artigos selecionados e realizado utilizando a base de
dados PubMed, com os descritores: “workflow management system” ou “workflow

management systems” e scalability ou reproducibility ou portability ou FAIR, sendo



e” e “ou” operadores l6gicos. Foram incluidos artigos publicados de 2014 a 2024,
em inglés, e com o artigo completo disponivel gratuitamente, totalizando 53
publicagdes. Foram excluidos trabalhos que nao utilizaram nenhuma tecnologia
para orquestracao de fluxo de trabalho, que néo tratavam de analise de dados,
cujos sistemas foram criados em torno de um unico fluxo de trabalho ou tipo de fluxo
de trabalho, ou que as pesquisas abordavam os temas indiretamente ou
superficialmente. Apds a aplicacdo destes critérios de exclusdo, o numero final foi
de 44 trabalhos.

Além dos trabalhos encontrados na revisao, outras publicagdes foram identificadas

e analisadas durante a leitura dos trabalhos encontrados.

RESULTADOS E DISCUSSOES

Frente ao crescente numero de workflow management systems, Jackson et al
(2021) levantaram um conjunto de critérios relevantes para investigar qual a melhor
ferramenta para orquestrar o RoboViz, um pacote para extrair informacdes
biolégicas de dados de perfis de ribossomos para ajudar no avango da
compreensao da sintese de proteinas. O estudo concluiu que o Nextflow seria a
melhor escolha, o que parece estar alinhado com a decisdo de outros
pesquisadores que, reconhecendo as barreiras para se desenvolver analises
reprodutiveis, optaram por utilizar esses sistemas. Isso foi observado na analise
bibliografica de Langer et al (2024), apontando o Nextflow como o sistema que mais
cresceu em numero de citagcbes em 2023 comparado com anos anteriores.
SpiSakova et al investigou a execugdo do nf-core/sarek, um pipeline orquestrado
com Nextflow, em diversos tipos de infraestruturas diferentes, comparando os

recursos utilizados, dentre outras métricas.

Em um estudo por Grayson et al (2023), os autores avaliaram a replicabilidade e
reprodutibilidade de pipelines publicamente disponiveis e orquestrados pelo
Snakemake e pelo Nextflow. No subconjunto de fluxos de trabalho selecionados
pelos autores, os do Nextflow tiveram uma taxa de reprodutibilidade sem falhas
muito maior, 51%, em comparagao aos fluxos de trabalho do Snakemake, 11%. Os

autores também mencionaram uma melhor curadoria no repositério de pipelines do



Nextflow, o nf-core, embora ambos os repositérios evidenciem um esforco de

oferecer analises curadas e reprodutiveis frente a essa demanda.

Comparando-se aos meétodos tradicionais, observou-se maior reprodutibilidade,
essencial para a validagao de descobertas clinicas. Esses resultados corroboram
estudos prévios que apontam a relevancia dos orquestradores no avango da

bioinformatica e da saude digital.

A pandemia ressaltou o papel da bioinformatica no combate a surtos virais.
Pipelines habilitados pelo Nextflow, como nf-core/viralrecon, ncov2019-artic-nf e
Elan, impulsionaram o sequenciamento e analise do SARS-CoV-2, junto ao controle
de qualidade e a agregacdo de dados em laboratérios globais. O ASPIlcov € um
outro exemplo de pipeline desenvolvido visando fornecer uma analise rapida,
confiavel e completa das amostras de SARS-CoV-2. Afiahayati et al realizaram um
estudo com base em um método de captura de hibridagcdo capaz de capturar virus
respiratérios direcionados, incluindo o SARS-CoV-2. A partir disso surgiram dois
pipelines para analise desses dados, o ‘Fast Pipeline' e o ‘Normal Pipeline'. Além
disso, fluxos de trabalho colaborativos de cdédigo aberto, ferramentas em
contéineres e plataformas de orquestragao escalaveis garantiram analises eficientes
e padronizadas. Pipelines centrais processaram milhdes de genomas, alcangando
anos de trabalho em dias, cruciais para vigilancia em tempo real e rastreamento de
variantes. Essas inovagdes facilitaram insights gendébmicos rapidos, capacitando
respostas de saude publica em meio a desafios globais sem precedentes. Esses
avangos, potencializados pelo uso do Nextflow, permitiram a identificagdo de

diversas variantes do SARS-CoV-2, como a Alpha e Delta.

As abordagens adotadas incluem o uso de pipelines de analise de dados
reprodutiveis e fluxos de trabalho de analise de sequéncia de genoma, usando
tecnologias como o gerenciador de fluxo de trabalho Nextflow. O bactopia, por
exemplo, € um pipeline que utiliza o Nextflow com o objetivo de fornecer analises
genbmicas comparativas eficientes para espécies ou géneros bacterianos. Este
pipeline é particularmente valioso para vigilancia gendmica de saude publica. Ele
permite a analise rapida e abrangente de genomas bacterianos, o que é crucial para

monitorar e responder a surtos, rastrear a disseminagao de patdgenos e detectar



ameacas emergentes, indo além do exemplo recente mais impactante que era a

vigilancia gendmica de um virus, o SARS-CoV-2.

CONCLUSOES

Os orquestradores de fluxo de trabalho, como o Nextflow, sdo ferramentas
indispensaveis na anadlise de dados de saude, promovendo eficiéncia,
reprodutibilidade e escalabilidade. Esta revisdo reforca seu papel transformador na
medicina personalizada, contribuindo para a analise de grandes volumes de dados

clinicos de forma robusta, eficiente e reprodutivel.
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