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RESUMO

Com os ensaios de sequenciamento de nova geracéo (Next Generation
Sequencing — NGS) e o aumento da capacidade de processamento e
armazenamento dos computadores, vem crescendo a quantidade de dados
gerados por RNA-Seq para avaliacdo do transcriptoma. Esta abordagem
avalia a expressdo génica possibilitando a identificagcdo detalhada de
isoformas de RNA, variacGes de nucleotideos, fusdo génica e mutacdes. As
andlises destes dados gerados pelo RNA-Seq exigem uma grande
infraestrutura computacional e conhecimentos de programacdo e das
diferentes ferramentas de andlise. Para este estudo, a proposta € gerar um
fluxo de andlise (pipeline) capaz de unificar as ferramentas de andlise de
transcriptoma para que seja aplicavel a uma quantidade relevante de
abordagens de dados e ser usado por ndo bioinformatas. Este pipeline
semiautomatizado foi escrito em programacdo Shell e R, organizado em
subcomandos, 0s quais permitem que o usuario defina os programas e informe os
grupos de interesse atraves de um arquivo separado por virgula. O processamento
semiautomatizado inclui: (i) controle de qualidade das sequéncias (FastQC); (ii)
sumarizacao dos dados de qualidade (MultiQC); (iii) filtragem dos dados de
baixa qualidade (para escolher Trimmomatic ou Fastp); (iv) mapeamento com
0 genoma referéncia (Bowtie2, STAR ou Hisat2); (v) contagem dos transcritos
(featureCounts); (vi) determinacdo do perfil de genes diferencialmente
expressos (DESeq2). Este fluxo de analises esta armazenado em um
repositorio de codigos aberto, o qual permite facil implementacdo em
computadores, notebooks ou servidores. O SARA (Semi Automatic RNA-Seq
Analysis) é um fluxo de trabalho simples que redne os softwares de analise
para RNA-Seq e capaz de ser utilizado em diversas aplicacfes e utilizado por

pessoas com pouco conhecimento em programagcao.



INTRODUCAO

Os avangos das metodologias de sequenciamento de nova geracao
(Next Generation Sequencing — NGS), adjacente ao aumento da capacidade
de processamento e armazenamento dos computadores, possibilitou a
producdo em larga escala de dados relacionados a abundéancia de proteinas
e metabdlitos, interacéo proteina-proteina® e sequenciamento de RNA (RNA-
Seq)?.

O RNA-Seqg é uma metodologia versatil, podendo ser aplicada para
estudos de identificacdo detalhada de isoformas de RNA, variacdes de
nucleotideos®, fusdo génica e mutacdes*. O processamento dos dados
gerados a partir do RNA-Seq envolve etapas como: avaliacdo da qualidade
das sequéncias obtidas, corte de partes e/ou filtragem das sequéncias de
baixa qualidade, alinhamento com o genoma referéncia, contagem dos
transcritos, determinacdo do perfil de genes diferencialmente expressos
(Differential Expression Genes — DEG) para cada um dos grupos (controle e

experimental) e enriquecimento de vias®.

E possivel encontrar disponivel muitos tutoriais e fluxos de trabalhos
para analise de RNA-Seq®’, no entanto, desafios como a pouca familiaridade
com o uso de programas baseado em linhas de comando, a falta ou o0 pouco
conhecimento em diferentes linguagens de programacao e recursos humanos
nao disponiveis nestes quesitos, podem contribuir para uma maior dificuldade
em aplicar o uso do NGS na rotina em grupos de pesquisa com pouco recurso

disponivel®.

Nesse cenario, este estudo teve como objetivo o desenvolvimento de
um fluxo de anélises de processamento de RNA-Seq para pesquisadores nédo
bioinformatas, o qual fosse de facil execucao e reprodutibilidade. E neste fluxo,
denominado SARA (Semi-Automatic RNA-Seq Analysis), ndés implementamos
ferramentas até a etapa da determinacao dos perfis de genes diferencialmente

eXpressos.



METODOLOGIA
Implementacé&o e instalagéo

O fluxo de andlises SARA foi desenvolvido utilizando a linguagem Shell
para o nucleo do codigo e implementacao de todas as etapas, com excecao da
diferenciacao de expressao génica, a qual foi escrita em R. Para a instalagcéao e
gerenciamento das dependéncias, foram utilizados o Conda (https://conda.io) e

Mamba (https://mamba.readthedocs.io); e para um dos programas, foi utilizado

o repositério de cdodigos fonte SourceForge (https://sourceforge.net) para a

instalacao.

Todos os processos presentes no SARA foram implementados para
funcionar em segundo plano, desta forma, evitando que a andlise seja
interrompida. Além disto, o SARA também integra para cada fase, comandos
condicionais e variaveis para verificacdo se a expressao logica é verdadeira, e
assim, o conjunto de comandos relacionado a etapa € executado. Com estes
comandos, o SARA permite evitar repeticbes de processos previamente
completos.

O SARA estd disponivel na plataforma GitHub, no endereco

https://github.com/khourious/sara, e nele, constam as instrucfes necessarias

para a instalacdo. E necessario um computador com o sistema operacional
baseado em Linux ou o subsistema do Linux (Windows Subsystem for Linux —
WSL) implementado ao Windows versao 10 ou 11. De forma breve, a instalacao
consiste em: clonar o repositorio, entrar na pasta criado do repositorio no
computador, dar as permissdes necessarias ao arquivo de instalacao e iniciar a
instalacdo. Todos estes passos podem ser copiados e executados de uma vez

de acordo com as instruc¢des no site do SARA (Figura 1A).

Utilizacdo do SARA

O SARA requer um arquivo de entrada em formato de texto separado por
virgulas (Comma-separated values — CSV). Neste arquivo, deve constar na
primeira linha as ferramentas e o genoma de referéncia que o usuario deseja
utilizar seguindo a ordem: trimagem, referéncia, mapeamento, contagem, analise

da expresséo diferencial. O controle de qualidade é realizado pelo FastQC® e
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sumarizados pelo MultiQC°, ndo sendo necessario informar a ferramenta para

estas etapas.

A partir da segunda linha, devem estar listados os nomes das sequéncias
e a identificacdo do grupo de andlise: EXP para as amostras do grupo
experimental e CTRL para as amostras pertencentes ao grupo controle, a ordem
dos grupos deve ser mantida (Figura 1B). E importante que ndo tenha espacos,
nem linhas em branco nos nomes dentro do arquivo CSV para que ndo ocorra
guebra do tratamento dos dados. Este arquivo é de extrema importancia, uma

vez que o SARA interpreta as decisGes do usuario de acordo com este arquivo.

Além disto, 0 SARA requer que os dados brutos para analise estejam
dispostos dentro da sua pagina do repositorio, na pasta “raw”. O SARA permite
a analise de dados de sequenciamento gerados pela plataforma lllumina paired-
end de fita reversa, sejam dados gerados pelo usuario ou obtidos no Sequence

Read Archive (SRA) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra).

Dentro do SARA, foram implementadas as ferramentas FastQC® para
avaliacdo da qualidade; MultiQC® para sumarizar os dados de qualidade;
Fastp!! e o Trimmomatic!? para a etapa de corte e filtragem das sequéncias de
baixa qualidade; Bowtie2!3, STAR!* e Hisat2!® para o alinhamento com genoma
referéncia; featureCounts?® para estimar a quantidade de transcritos; e DeSeq2?’
para determinar o perfil de genes diferencialmente expressos para cada um dos
grupos (Figura 1C).

Como genomas referéncia, trés versdes do genoma humano foram
implementados: GRCh37 e GRCh38.p13
(https://www.gencodegenes.org/human); e CHM13hTERT, disponibilizado pela
Maryland Bioinformatics Lab no GitHub (https://github.com/marbl/CHM13).
Também foi implementado 1 versdo de genoma de camundongo, o GRCm39
(Release M29), disponivel no GENCODE

(https://www.gencodegenes.org/mouse) (Figura 1C).

Apdbs os processos de instalacdo e organizacdo dos dados brutos, a
utilizacdo do SARA requer apenas, na linha de comando escrever o nome do
fluxo de analises acrescido do argumento “-c” e colocar o nome do arquivo CSV,

caso o usuario deseje € possivel definir a quantidade de processos de execucao
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(Threads) dedicados para realizar a andlise adicionando “-t” seguido do niumero
(Figura 1D).

Validacéao

Para a validacdo do SARA, utilizamos o conjunto de dados disponivel no
SRA de Nakaya et. al. (2019) (BioProject: PRINA507472) com a finalidade de
avaliar a aplicabilidade de todas as combinagfes de softwares implementados.
Os testes foram conduzidos utilizando como genoma humano referéncia o
GRCh38.p13.

O conjunto de dados consistiu em uma biblioteca de 59 amostras, geradas
utilizando a plataforma Illlumina HiSeq 1500. Destas sequéncias, 39 sédo de
individuos infectados por Chikungunya (grupo EXP) e 20 de individuos néo
infectados (grupo CTRL).

As andlises foram realizadas em um servidor dedicado para bioinformatica
com as seguintes especificacdes: Servidor Torre Laniaq Riigel; com processador
Intel Core i9-10900H; memodria RAM de 128 gigabytes (GB) DDR4;
armazenamento de SSD de 500 GB e HDD de 2 terabytes (TB); e placa de video
NVIDIA GeForce GTX 1660 Super. Foram utilizados 12 threads para a analise
dos dados.

Os resultados da determinacéo dos genes diferencialmente expressos do
pipeline passaram por um enriquecimento de vias utilizando o Gene Set
Enrichment Analysis (GSEA). Foram utilizados genes que tinham log2 fold-
change < 2 e valor de p < 0.05 para identificar classes de genes e proteinas para

fins de comparacéo com os resultados de Nakaya et. al. (2019).



RESULTADOS

O SARA é um pipeline que integra softwares de controle de qualidade,
alinhamento das sequéncias com o genoma de referéncia, quantificacdo
transcritos, normalizagdo e DEG por meio de linha de comando tendo

parametros restritos.

Para avaliar aplicabilidade, tempo e o espaco de armazenamento de
todas as possibilidades combinatdrias de softwares, utilizamos o conjunto de
dados de Nakaya et. al. (2019) (Tabela I). O genoma de referéncia e a anotacéo
ocuparam espaco de armazenamento de 3168 megabytes (MB) e 1422 MB,

respectivamente.

Na trimagem, o Trimmomatic finalizou seu processamento em 3 horas, 40
minutos e 48 segundos, enquanto Fastp em 49 minutos e 35 segundos, sendo
cerca de 4,5 vezes mais rapido, em questdo de espaco de armazenamento,
Trimmomatic utilizou 77290 MB e Fastp 102921 MB (Tabela II).

O mapeamento € a etapa mais longa e computacionalmente intensa, e
ocorre em duas partes: criacdo de arquivos de indice (index) e o mapeamento
das sequéncias com o genoma de referéncia. As ferramentas Bowtie2, STAR e
Hisat2 realizaram o index em 28 minutos e 8 segundos, 38 minutos e 52
segundos, 14 minutos e 10 segundos utilizando 4205, 29136 e 4531 MB, e
finalizam o mapeamento em 12 horas e 15 minutos, 4 horas e 57 minutos, e 4
horas e 1 minuto horas utilizando de espaco de armazenamento 579048, 136393

e 853356 MB, respectivamente.

A contagem dos transcritos feita com o FeatureCounts utilizou 48780 MB
de espaco e foi executada em 1 hora e 20 minutos, enquanto o DEG utilizou
21744 MB e operacionaliza em 6 minutos (Tabela II). O resultado da
determinacao dos genes diferencialmente expressos € entregue em uma tabela
em formato CSV. O DESeq2 inclui a visualizagdo dos resultados com diversos
graficos auxiliando o usuario a entender os dados obtidos e garantir que a anélise

foi realizada apropriadamente (Figura 2).

Realizando o enriquecimento de vias com GSEA com a lista de genes

identificados no SARA foram encontrado regulagdo positiva de genes



associados a quimosinas e moléculas inflamatorias em células mieloides,
imunidade e sensibilidade viral, assinatura antiviral IFN, enriquecimento na
ativacado de células dendriticas e mondcitos, ativacdo na superficie da célula
dendritica, transporte transmembrana, divisdo e proliferacdo celular, resposta
imune inata em mucosas, transducgao de sinal, processamento e apresentacao
de antigeno de macrofagos. E regulacdo negativa de genes associados a
ativacao célula T, enriguecimento em células T, assinatura de células B Naive,

assinatura superficies célula T, diferenciagdo célula T.



DISCUSSAO

Com o fluxo de analises SARA ¢é possivel realizar de forma simples, o
controle de qualidade, trimagem, download da referéncia e mapeamento de
todas as amostras, e a partir do arquivo CSV definir subgrupos para passar pela

contagem dos transcritos e DEG.

O conjunto de dados de Nakaya et. al. (2019) foi utilizado para testar
aplicabilidade, e em confronto com os achados do SARA, comparando o0s
resultados de DEG, em ambos ha regulacdo positiva de genes que participam
da resposta viral, o enriquecimento de vias pelo GSEA encontrou associagao
positiva de enriguecimento genes associados a quimosinas e moléculas
inflamatorias em células mieloides, imunidade e sensibilidade viral, assinatura
antiviral IFN, enriquecimento na ativagcdo de ceélulas dendriticas e monacitos,
ativacdo na superficie da célula dendritica, transporte transmembrana e
regulacdo negativa de genes associados a ativagao célula T, enriquecimento em
células T, assinatura de células B Naive, assinatura superficies célula T,

diferenciacao célula T.

Contudo, os achados de SARA apontaram regulacdo positiva também
para divisdo e proliferacdo celular, resposta imune inata em mucosas,
transducéo de sinal, processamento e apresentacao de antigeno de macréfagos
e negativa para organizacdo da matriz celular e transporte de &acido
monocarboxilico, ndo identificando imunoglobulinas associadas ao plasma das
células B, enriquecimento em células B, assinatura de superficie células B como
Nakaya et. al. (2019) apontou em seus resultados. Para suas analises Nakaya
et. al. (2019) utilizou Trimmomatic para remocdo das sequéncias de baixa
gualidade, o mapeamento foi realizado com o TopHat2 utilizando o genoma
GRCh38.p10 e a determinacdo dos genes diferencialmente expressos com
EdgeR.

De acordo com Costa-Silva, Domingues e Lopes (2017), a identificacao
de DEG por cada ferramenta apresenta resultados distintos, em seus resultados
demostraram que a ferramenta DESeq2 obteve 95% de especificidade e 81% de
valor preditivo verdadeiro para performando préximo ao padrao-ouro de analise
perfis de expressao génica, transcriptase reversa seguida de reacdo em cadeia

da polimerase quantitativa (Reverse Transcriptase Quantitative Polymerase



Chain Reaction — RT-gPCR), enquanto EdgeR foi determinado 94% de
especificidade e 71% de valor preditivo verdadeiro, tendendo a uma menor
confiabilidade. Schurd et. al. (2016) aponta que EdgeR tem alta sensibilidade
para andlise de pequenos grupos experimentais, enquanto DESeq2 demonstra
ser mais apropriado para grupos experimentais maiores sendo mais pertinente
para o conjunto de dados utilizado na validagdo, composto de 20 amostras do
grupo controle e 39 no grupo experimental o que explica os resultados a mais

encontrados com SARA.

Como limitagc6es do nosso pipeline, 0 SARA até o momento ndo consegue
identificar o sentido que as sequéncias foram geradas, sendo especificado para
processar apenas fitas reversas. Além disto, ha apenas o featureCounts para
contagem dos transcritos e DESeq2 para realizar a etapa final da analise, e

sabendo disto, planejamos implementar outras possibilidades.

7

SARA ¢é voltado para pesquisadores que ndo tem conhecimento
aprofundado com programas baseados em linhas de comando ou com pouco
conhecimento em diferentes linguagens de programacao para aplicar analises
de NGS, assim este fluxo de analises implementa diversas ferramentas
utilizando codigos-fonte em linguagem Shell e R, com este pipeline torna-se mais
facil aplicar a técnica de RNA-Seq para determinacéo de genes diferencialmente
expressos para diversos grupos experimentais dentro do mesmo conjunto de
dados, sendo um processo que requer apenas alteracdes no arquivo CSV. O
fluxo de analises esta em desenvolvimento continuo e aberto as contribuicdes

da comunidade, o pipeline esta disponivel em: https://github.com/khourious/sara.



https://github.com/khourious/sara
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TABELAS

Determinacéo

Cortee Quantificacdo enes Espaco de
filtragem das Mapeamento & _gen Tempo armazenamento
. dos transcritos  diferencialmente
sequéncias (MB)
expressos
21 horas
Trimmomatic Bowtie2 Featurecounts DESeq2 e?2l 686880
minutos
18 horas
Fastp Bowtie2 Featurecounts DESeq2 e 18 661249
minutos
12 horas
Trimmomatic Hisat2 Featurecounts DESeq2 e 52 940088
minutos
9 horas
Fastp Hisat2 Featurecounts DESeq2 e 49 965719
minutos
13 horas
Trimmomatic STAR Featurecounts DESeq2 e 33 247730
minutos
10 horas
Fastp STAR Featurecounts DESeq2 e 30 273361
minutos

Tabela I. Combinacdes possiveis de softwares de corte e/ou filtragem das

sequéncias, mapeamento, quantificacdo dos transcritos e DEG comparando o

espaco de armazenamento ocupado e o tempo de processamento.



Trimagem

Fastp

Espag¢o de armazenamento (MB)

Tempo

49 minutos e 35 segundos

102921
Trimmomatic 77290 3 horas, 40 minutos e 48 segundos
Mapeamento
Espaco de Espaco de
armazenamento -  Tempo - Index armazenamento Tempo - Mapeamento
Index (MB) (MB)
Bowtie2 4205 28 minutos & 8 579048
segundos 12 horas e 15 minutos
14 minutos e 10
Hisat2 4531 segundos 853356 4 horas e 1 minuto
STAR 29136 38 minutos e 52 136393 4 horas e 17 minutos
segundos
Contagem dos Transcritos
Espaco de armazenamento (MB) Tempo
FeatureCounts 49 1 hora e 20 minutos
DEG
Espaco de armazenamento (MB) Tempo
DESeq2 22 6 minutos
Tabela II. Comparacdo de espaco de armazenamento e tempo de

processamento entre 0s softwares de mapeamento nas etapas de construc;éo

dos arquivos de indice e mapeamento das sequéncias e das ferramentas de

contagem dos transcritos e analise de expressdo diferencial, utilizando o

software Trimmomatic para corte das sequéncias.



FIGURAS

A git clone --recursive https://github.com/khourious/sara.git; cd sara
chmod 788 -R INSTALL
bash INSTALL
B | exemplo.csv
i v KL
1 trimmomatic,GRCh38,star,featurecounts,deseq2
2 SAMPLEOL,EXP
3 SAMPLEOQOZ,EXP
4 SAMPLEO3,EXP
5 SAMPLEQO4,EXP
6 SAMPLEOS,EXP
7 SAMPLEQOG,EXP
8 SAMPLEO7,CTRL
9 saAaMPLEO&,CTRL

10 samPLEO9,CTRL
11 SAMPLELO,CTRL
12 SAMPLELll,CTRL
13 SAMPLE12,CTRL

C ‘ Fluxo de trabalho Arquivos de saida Arquivos de entrada

m Corte e filtragem das

sequéncias de baixa qualidade
Controle de

qualidade Fastp

FastQC Trimmomatic

Contagem dos
transcritos

Mapeamento FeatureCounts

Bowtie2 Rsem

Fastqcl Trimmed Hisat2 Counts
Fastqc2 STAR

Genoma e anotagio de Index
referéncia
GRCh37 GRCh38

GRCm39 CHm13

Analise expressao
Align diferencial

Sumarizagdo

Multiac DESeq2

Multigc DEG

Reference

D ¢:\> sara -c exemplo -t 12 ||

Figura 1. Instalacéo, arquivo de entrada e fluxo de trabalho do SARA. (A)
Instrugbes de instalagdo disponibilizado no site do SARA. (B) Exemplo do

arquivo de entrada que SARA necessita, em formato CSV, onde na primeira linha



consta as ferramentas e genoma de referéncia escolhido seguindo a ordem:
trimagem, referéncia, mapeamento, contagem, DEG. Da segunda linha em
diante estdo listados os nomes das amostras e o grupo experimental ao qual
pertencem, EXP para grupo experimental, sendo este sempre o primeiro grupo
a ser apresentado, e CTRL para grupo controle. (C) Fluxo de trabalho e
diretérios dos arquivos de saida do SARA. Em verde, as etapas que sao
realizadas no pipeline; em laranja o arquivo de entrada que vai indicar as
amostras a serem processadas, as ferramentas e genoma de referéncia que o
usuario selecionou; em azul, os diretérios para os arquivos de saida de cada
etapa; em cinza, as ferramentas disponibilizadas; em amarelo os genomas e
anotacdes de referéncias disponiveis no repositério. (D) Comandos para
utilizacdo do SARA contendo o argumento para identificar o arquivo CSV para
analise dos dados brutos e, optativo, o usuario pode definir a quantidade de

processos de execucédo dedicados para o fluxo de analises.
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Figura 2. Resultados gerados pelo DESeq2. (A) Tabela resultados gerado
em formato CSV com a determinacdo do perfil de genes diferencialmente
expressos, identificando os genes e os valores de probabilidade de significancia.
(B) Mapa de calor que demostra, baseado na coloragédo, agrupamento entre
amostras com base na semelhanca de seu padrédo de expressao. (C) Grafico de
dispersao em formato de vulcao, em vermelho s&o os genes identificados como
diferencialmente expressos; em azul e cinza foram genes que foram
encontrados, mas que nao tinham valores estatisticos significantes. (D) Grafico
da analise componente principal; em laranja, as amostras do grupo experimental;
em verde, as amostras do grupo controle, organizadas no plano cartesiano e
agrupadas segundo observacdes de variaveis possivelmente correlacionadas.
(E) Plot de dispersao da estimativa da contagem dos transcritos; em vermelho é
a tendéncia geral; em azul, genes que seguem a tendencia central; em preto,
genes distantes da tendéncia central. (F) Grafico de dispersdo da variancia
ajustado em funcéo de log2 e rlog, respectivamente, dos genes encontrados da
amostra, cada ponto preto € um gene encontrado. (G) Grafico de dispersao das
mudancas de dobra em log2 para a média das contagens de todas as amostras,

e ao lado o mesmo grafico com a remocao de interferéncias técnicas.



2. PROPOSTA DE SUBMISSAO
2.1. Revista: Revista de Salude Publica

2.2. Regras para Submisséao:
2.2.1. Informacdes gerais

S&o0 aceitos manuscritos nos idiomas: portugués, espanhol
e inglés. Artigos submetidos em portugués ou espanhol séo
traduzidos para o inglés e publicados nesses dois idiomas.
Para artigos submetidos em inglés, ndo ha traducéo para o
portugués ou espanhol.

O texto de manuscrito de pesquisa original deve seguir a
estrutura conhecida como IMRD: Introducdo, Métodos,
Resultados e Discussdo. Manuscritos baseados em
pesquisa qualitativa podem ter outros formatos, admitindo-
se Resultados e Discussdo em uma mesma secao e
Consideracdes Finais ou Conclusfes. Outras categorias de
manuscritos (revisdes, comentarios etc.) seguem 0sS
formatos de texto a elas apropriados.

Os estudos devem ser apresentados de forma que qualquer
pesquisador interessado possa reproduzir os resultados.
Para isso estimulamos o0 uso das seguintes recomendacdes,
de acordo com a categoria do manuscrito submetido:

* CONSORT — checklist e fluxograma para ensaios

controlados e randomizados;
* STARD — checklist e fluxograma para estudos de acuracia
diagnostica;

* MOOSE — checklist e fluxograma para metanalises e
revisbes sistematicas de estudos observacionais;
« PRISMA — checklist e fluxograma para revisdes
sistematicas e metanalises;
+ STROBE - checklist para estudos observacionais em
epidemiologia;

* RATS - checklist para estudos qualitativos.

Por menores sobre os itens exigidos para apresentacao do
manuscrito estdo descritos de acordo com a categoria de
artigos.

Como forma de avaliacdo da ocorréncia de plagio, todos os
manuscritos recebidos sdo submetidos a programa de
deteccédo de similaridade entre textos.

O ORCID do primeiro autor e de todos os coautores devera
ser informado no momento da submissdo dos manuscritos,
na carta de apresentacao.

2.2.1.1. Resolucéo de conflitos de interesse e violagdes
éticas


http://www.consort-statement.org/checklists/view/32-consort/66-title
http://www.stard-statement.org/
http://www.equator-network.org/reporting-guidelines/systematic-reviews-and-meta-analysis-of-preclinical-studies-why-perform-them-and-how-to-appraise-them-critically/
http://www.prisma-statement.org/
http://www.strobe-statement.org/index.php?id=strobe-home
http://www.equator-network.org/reporting-guidelines/qualitative-research-review-guidelines-rats/

Os editores tomardo as medidas necesséarias para identificar
e prevenir a publicacédo de artigos onde ocorra ma conduta
de pesquisa ou violagbes éticas, incluindo plagio,
manipulagdo de citacbes e falsificacdo / fabricacdo de
dados, auséncia de autorizagdes pertinentes, discriminacao,
entre outros. As situacdes e alegacdes que chegarem ao
conhecimento de editores e avaliadores serdo levadas ao
Comité Editorial, que tomara as providéncias cabiveis,
incluindo o encaminhamento a instancias superiores da
Universidade, se necessario.

2.2.2. Categorias de artigos
a) Artigos Originais

Incluem estudos observacionais, estudos experimentais ou
guase-experimentais, avaliacdo de programas, analises de
custo-efetividade, analises de decisédo e estudos sobre
avaliacdo de desempenho de testes diagndsticos para
triagem populacional. Cada artigo deve conter objetivos e
hipoteses claras, desenho e métodos utilizados, resultados,
discusséo e conclusdes.

Incluem também ensaios teoricos (criticas e formulacédo de
conhecimentos tedricos relevantes) e artigos dedicados a
apresentacdo e discussdo de aspectos metodologicos e
técnicas utilizadas na pesquisa em saude publica. Neste
caso, o texto deve ser organizado em topicos para guiar o
leitor quanto aos elementos essenciais do argumento
desenvolvido.

Instrumentos de afericdo em pesquisas populacionais

Manuscritos abordando instrumentos de afericdo podem
incluir aspectos relativos ao desenvolvimento, a avaliacéo e
a adaptacdo transcultural para uso em estudos
populacionais, excluindo-se aqueles de aplicacdo clinica,
gue nao se incluem no escopo da RSP.

Aos manuscritos de instrumentos de afericdo, recomenda-
se gue seja apresentada uma apreciacdo detalhada do
construto a ser avaliado, incluindo seu possivel gradiente de
intensidade e suas eventuais subdimensdes. O
desenvolvimento de novo instrumento deve estar amparado
em revisdo de literatura, que identifigue explicitamente a
insuficiéncia de propostas prévias e justifique a necessidade
de novo instrumental.

Devem ser detalhados: a proposicdo, a selecdo e a
confeccdo dos itens e o emprego de estratégias para
adequa-los as definicbes do construto, incluindo o uso de
técnicas qualitativas de pesquisa (entrevistas em
profundidade, grupos focais etc.), reuniées com painéis de
especialistas, entre outras; o trajeto percorrido na definicdo



da forma de mensuracdo dos itens e a realizacao de pré-
testes com seus conjuntos preliminares; e a avaliagdo das
validades de face, conteudo, critério, construto ou
dimensional.

Andlises de confiabilidade do instrumento também devem
ser apresentadas e discutidas, incluindo-se medidas de
consisténcia interna, confiabilidade teste-reteste ou
concordancia inter-observador. Os autores devem expor o
processo de selecdo do instrumento final e situd-lo em
perspectiva critica e comparativa com outros instrumentos
destinados a avaliar o mesmo construto ou construtos
semelhantes.

Para 0s manuscritos sobre adaptacdo transcultural de
instrumentos de aferi¢cdo, além de atender, de forma geral,
as recomendacdes supracitadas, € necessario explicitar o
modelo tedrico norteador do processo. Os autores devem
também justificar a escolha de determinado instrumento
para adaptacdo a um contexto sociocultural especifico, com
base em minuciosa revisao de literatura. Finalmente, devem
indicar explicitamente como e quais foram as etapas
seguidas do modelo tedrico de adaptacdo no trabalho
submetido para publicacéo.

O instrumento de afericdo deve ser incluido como anexo dos
artigos submetidos.

2.2.2.1. Organizacdo do manuscrito

Além das recomendacdes mencionadas, verificar as
seguintes instrucdes de formatacao:

a) Artigo original:

Devem conter até 3.500 palavras (excluindo resumos,
tabelas, figuras e referéncias).

Numero maximo de tabelas e figuras: 5.

Numero maximo recomendado de referéncias: 30.
Resumos no formato estruturado com até 300 palavras.

b) Comunicacéo breve

Sao relatos curtos de achados que apresentam interesse
para a saude publica, mas que ndo comportam uma analise
mais abrangente e uma discussao de maior félego.

Formatacado: Sua apresentacdo deve acompanhar as
mesmas normas exigidas para artigos originais.

Devem conter até 1.500 palavras (excluindo resumos
tabelas, figuras e referéncias).

Numero maximo de tabelas e figuras: 1.

Numero maximo recomendado de referéncias: 5.


http://www.fsp.usp.br/rsp/?page_id=42#introducao

Resumos no formato narrativo com até 100 palavras.

c) Artigos de reviséo

Revisado sistematica e meta-andlise — Por meio da sintese
de resultados de estudos originais, quantitativos ou
gualitativos, objetiva responder a uma pergunta especifica e
de relevancia para a saude publica. Descreve com
pormenores 0 processo de busca dos estudos originais, 0s
critérios utilizados para selecdo daqueles que foram
incluidos na revisdo e os procedimentos empregados na
sintese dos resultados obtidos pelos estudos revisados.
Consultar:

MOOSE checklist e fluxograma para meta-andlises e
revisoes sistematicas de estudos observacionais;

PRISMA checklist e fluxograma para revisdes sistematicas
e meta-analises.

Revisao narrativa ou critica — Apresenta carater descritivo-
discursivo e dedica-se a apresentacdo compreensiva e a
discussdo de temas de interesse cientifico no campo da
saude publica. Deve apresentar formulacdo clara de um
objeto cientifico de interesse, argumentacao logica, critica
tedrico-metodoldgica dos trabalhos consultados e sintese
conclusiva. Deve ser elaborada por pesquisadores com
experiéncia no campo em questdo ou por especialistas de
reconhecido saber.

Devem conter até 4.000 palavras (excluindo resumos,
tabelas, figuras e referéncias).

Numero maximo de tabelas e figuras: 5.

Numero maximo de referéncias: ilimitado.

Resumos no formato estruturado com até 300 palavras, ou
narrativo com até 150 palavras.

d) Comentarios

Visam a estimular a discussdo, introduzir o debate e
oxigenar controvérsias sobre aspectos relevantes da saude
publica. O texto deve ser organizado em topicos ou subitens.
A introducdo deve destacar o assunto e sua importancia. As
referéncias citadas devem dar sustentacdo aos principais
aspectos abordados no artigo.

Devem conter até 2.000 palavras (excluindo resumos,
tabelas, figuras e referéncias).

Numero maximo de tabelas e figuras: 5.

Numero maximo recomendado de referéncias: 30.
Resumos no formato narrativo com até 150 palavras.


http://www.equator-network.org/reporting-guidelines/systematic-reviews-and-meta-analysis-of-preclinical-studies-why-perform-them-and-how-to-appraise-them-critically/
http://www.prisma-statement.org/

Publicamos também Cartas Ao Editor com até 600
palavras e até 5 referéncias.

2.2.3. Dados de identificagdo do manuscrito
2.2.3.1. Autoria

O conceito de autoria estd baseado na contribuicdo
substancial de cada uma das pessoas listadas como
autores, no que se refere sobretudo a concepcao do projeto
de pesquisa, analise e interpretacdo dos dados, redacao e
revisdo critica do manuscrito. A contribuicdo de cada autor
deve ser explicitada em declaracdo para esta finalidade. Nao
se justifica a inclusdo de nome de autores cuja contribuicéo
nao se enquadre nos critérios mencionados.

2.2.3.2. Dados de identificac&o dos autores (cadastro)

Nome e sobrenome: O autor deve seguir o formato pelo
qgual ja é indexado nas bases de dados e constante no
ORCID.

Correspondéncia: Deve constar o nome e endereco do
autor responsavel para troca de correspondéncia.

Instituicdo: Podem ser incluidas até trés hierarquias
institucionais de afiliacdo (por exemplo: universidade,
faculdade, departamento).

Coautores: Identificar os coautores do manuscrito pelo
nome, sobrenome e instituicdo, conforme a ordem de
autoria.

Financiamento da pesquisa: Se a pesquisa foi
subvencionada, indicar o tipo de auxilio, o nome da agéncia
financiadora e o respectivo nimero do processo.

Apresentacao prévia: Tendo sido apresentado em reuniao
cientifica, indicar o nome do evento, local e ano da
realizacao.

2.2.4. Conflito de interesses

A confiabilidade publica no processo de revisédo por pares e
a credibilidade de artigos publicados dependem, em parte,
de como os conflitos de interesses sdo administrados
durante a redacao, revisdo por pares e tomada de decisbes
pelos editores.

Conflitos de interesses podem surgir quando autores,
revisores ou editores possuem interesses que, aparentes ou
nao, possam influenciar a elaboragcdo ou avaliacdo de
manuscritos. O conflito de interesses pode ser de natureza
pessoal, comercial, politica, académica ou financeira.



Quando os autores submetem um manuscrito, eles séo
responsaveis por reconhecer e revelar conflitos financeiros
ou de outra natureza que possam ter influenciado seu
trabalho. Os autores devem reconhecer no manuscrito todo
0 apoio financeiro para o trabalho e outras conexdes
financeiras ou pessoais com relacdo a pesquisa. O relator
deve revelar aos editores quaisquer conflitos de interesses
gue possam influir em sua opinido sobre o manuscrito e,
guando couber, deve se declarar ndo qualificado para
revisa-lo.

Se os autores nao tiverem certos do que pode constituir um
potencial conflito de interesses, devem contatar a secretaria
editorial da RSP.

2.2.5. Declaragdes e documentos

Em conformidade com as diretrizes do International
Committee of Medical Journal Editors, sao solicitados alguns
documentos e declaracfes do(s) autor(es) para a avaliagao
de seu manuscrito. Observe a relacdo dos documentos
abaixo e, nos casos em que se aplique, anexe o documento
ao processo. O momento em que tais documentos serdo
solicitados é variavel:

a) Carta de apresentacao

A carta deve ser assinada por todos os autores ou, ao
menos, pelo primeiro autor. O ORCID de todos os autores
deveré ser informado nessa carta. A carta de apresentacao
deve conter:

= Informacdes sobre os achados e as conclusdes mais
importantes do manuscrito e esclarecimento de seu
significado para a saude publica;

= Informacé&o sobre a novidade do estudo e porque ele
deve ser publicado nesta revista;

= Mencéo de até trés artigos, se houver, publicados
pelos autores na linha de pesquisa do
manuscrito;Declaracdo de potenciais conflitos de
interesses dos autores;

= Atestado de exclusividade da submissdo do
manuscrito a RSP;

= Contribuicdo ao manuscrito por parte de cada autor.

Segundo o critério de autoria do International Committee of
Medical Journal Editors, autores devem contemplar todas as
seguintes condi¢des: (1) contribuir substancialmente para a
concepcao e planejamento, ou analise e interpretacdo dos
dados; (2) contribuir significativamente na elaboracdo do



rascunho ou na revisdo critica do conteudo; e (3) participar
da aprovacao da versao final do manuscrito.

Nos casos de grupos multicéntricos ou grande numero de
autores terem desenvolvido o trabalho, o grupo deve
identificar os individuos que aceitam a responsabilidade
direta pelo manuscrito. Esses individuos devem contemplar
totalmente os critérios para autoria definidos anteriormente.
Nesse caso os editores solicitardo a eles as declaracdes
exigidas na submissdo de manuscritos. O autor
correspondente deve indicar claramente a forma de citagéo
preferida para o nome do grupo e identificar seus membros.
Estes seréo listados no final do texto do artigo.

N&o justificam autoria: aqueles que realizaram apenas a
aquisicdo de financiamento, a coleta de dados, ou
supervisao geral do grupo de pesquisa.

b) Agradecimentos

Devem ser mencionados os nomes de pessoas que, embora
ndo preencham os requisitos de autoria, prestaram
colaboracéao ao trabalho. Sera preciso explicitar o motivo do
agradecimento (por exemplo, consultoria cientifica, revisao
critica do manuscrito, coleta de dados etc). Deve haver
permissao expressa dos nomeados e 0 autor responsavel
deve anexar a Declaracdo de Responsabilidade pelos
Agradecimentos. Também pode constar agradecimentos a
instituicbes que prestaram apoio logistico.

c) Transferéncia de direitos autorais

Todos os autores devem ler, assinar e enviar documento
transferindo os direitos autorais. O artigo sO sera liberado
para publicacdo quando esse documento estiver de posse
da RSP.

O documento de transferéncia de direitos autorais sera
solicitado apds a aprovacao do artigo.

MODELOS DOS DOCUMENTOS

a) CARTA DE APRESENTACAO

Cidade, [dia] _ de Més de Ano.

Prezado Sr. Editor, Revista de Saude Publica

Assim,submetemos a sua apreciacdo o trabalho
“ [titulo] ”, 0 qual se encaixa
nas areas de interesse da RSP. A revista foi escolhida
[colocar justificativa da escolha da revista para a publicagéo
do manuscrito].




ContribuicAo dos autores (exemplo): concepgéo,
planejamento, analise, interpretacdo e redacao do trabalho:
autor 1; interpretacao e redacao do trabalho: autor 2. Ambos
0s autores aprovaram a versao final encaminhada.

Certifico que este manuscrito representa um trabalho original
e que nem ele, em parte ou na integra, nem outro trabalho
com conteddo substancialmente similar, de minha autoria,
foi publicado ou esta sendo considerado para publicacdo em
outra revista, quer seja no formato impresso ou no
eletrénico.

Os autores nao possuem conflitos de interesse ao presente
trabalho. (Se houver conflito, especificar).

nome completo do autor 1

+ assinatura + ORCID

nome completo do autor 2

+ assinatura + ORCID

b) DECLARACAO DE RESPONSABILIDADE PELOS
AGRADECIMENTOS

Eu, (nome por extenso do autor responsavel pela
submissao), autor do manuscrito intitulado (titulo completo
do artigo):

= Certifico que todas as pessoas que tenham
contribuido substancialmente a realizacéao
deste manuscrito, mas que nao preencheram
os critérios de autoria, estio nomeadas com
suas contribuicdes especificas em
Agradecimentos no manuscrito.

= Certifico que todas as pessoas mencionadas
nos Agradecimentos forneceram a respectiva
permissao por escrito.

DATA NOME COMPLETO E ASSINATURA

c) DECLARACAO DE TRANSFERENCIA DE DIREITOS
AUTORAIS



Concordo que os direitos autorais referentes ao manuscrito
[TITULO], aprovado para publicagdo na Revista de Saude
Plblica, serdo propriedade exclusiva da Faculdade de
Saude Pdublica, sendo possivel sua reproducdo, total ou
parcial, em qualquer outro meio de divulgacao, impresso ou
eletrbnico, desde que citada a fonte, conferindo os devidos
créditos a Revista de Saude Publica.

Autores:
Local, data NOME COMPLETO + Assinatura

2.2.6 Preparo do manuscrito
Titulo no idioma original do manuscrito

O titulo deve ser conciso e completo, contendo informacdes
relevantes que possibilitem a recuperacdo do artigo nas
bases de dados. O limite € de 90 caracteres, incluindo
espacos.

Titulo resumido

E o titulo que constara no cabecalho do artigo. Deve conter
a esséncia do assunto em até 45 caracteres.

Descritores

Para manuscritos escritos em portugués ou espanhol,
devem ser indicados entre 3 a 10 descritores extraidos do
vocabulario “Descritores em Ciéncias da Saude” (DeCS), da
BVS/Bireme, no idioma original. Para manuscritos eminglés,
utilizar o Medical Subject Headings (MeSH) da National
Library of Medicine (EUA). Se nédo forem encontrados
descritores adequados para a tematica do manuscrito,
poderdo ser indicados termos livres.

Resumo

O resumo deve ser escrito em seu idioma original. As
especificacdes quanto ao tipo de resumo estéo descritas em
cada uma das categorias de artigos. Como regra geral, o
resumo deve incluir: objetivo do estudo, principais
procedimentos metodoldgicos (populacdo em estudo, local
e ano de realizacdo, métodos observacionais e analiticos),
principais resultados e conclusdes.

Estrutura do texto

Introducdo - Deve relatar o contexto e a justificativa do
estudo, apoiados em referéncias pertinentes. O objetivo do
manuscrito deve estar explicito no final da introducéo.


http://decs.bvs.br/
https://www.nlm.nih.gov/mesh/

Métodos — E imprescindivel a descricdo clara dos
procedimentos adotados, das variaveis analisadas (com a
respectiva definicdo, se necessario) e da hipotese a ser
testada. Descrever também a populacdo, a amostra e 0s
instrumentos de medida, com a apresentacdo, se possivel,
de medidas de validade. E necessario que haja informacdes
sobre a coleta e o processamento de dados. Devem ser
incluidas as devidas referéncias para as técnicas e métodos
empregados, inclusive o0s meéetodos estatisticos; é
fundamental que os métodos novos ou substancialmente
modificados sejam descritos, justificando-se as razdes para
seu uso e mencionando-se suas limitacdes. Os critérios
éticos de pesquisa devem ser respeitados. Os autores
devem explicitar que a pesquisa foi conduzida dentro dos
padrdes éticos e aprovada por comité de ética.

Resultados — E preciso que sejam apresentados em uma
sequéncia ldgica, iniciando-se com a descricdo dos dados
mais importantes. Tabelas e figuras devem ser restritas
aquelas necessarias para argumentacao e a descricdo dos
dados no texto deve ser restrita aos mais importantes. Os
graficos devem ser utilizados para destacar os resultados
mais relevantes e resumir relacdes complexas. Dados em
graficos e tabelas ndo devem ser duplicados, nem repetidos
no texto. Os resultados numéricos devem especificar os
meétodos estatisticos utilizados na analise.

Discussdo — A partir dos dados obtidos e resultados
alcancados, os aspectos novos e importantes observados
devem ser interpretados a luz da literatura cientifica e das
teorias existentes no campo. Argumentos e provas
baseadas em comunicacdo de carater pessoal ou
divulgadas em documentos restritos ndo podem servir de
apoio as argumentacdes do autor. Tanto as limitacdes do
trabalho quanto suas implicacdes para futuras pesquisas
precisam ser esclarecidas. E necessario incluir somente
hipéteses e generalizacbes baseadas nos dados do
trabalho. As Conclusbes devem finalizar esta parte,
retomando o objetivo do trabalho.

Referéncias

Listagem: As referéncias devem ser normatizadas de
acordo com o estilo Vancouver — Uniform Requirements for
Manuscripts Submitted to Biomedical Journals: Writing and
Editing for Biomedical Publication, listadas por ordem de
citacdo. Os titulos de peridédicos devem ser referidos de
forma abreviada, de acordo com o PubMed. No caso de
publicacdes com até seis autores, todos devem ser citados;
acima de seis, devem ser citados apenas 0s seis primeiros,
seguidos da expressao latina “et al.”. Sempre que possivel,
incluir o DOI do documento citado.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3142758/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC3142758/
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Exemplos:
Artigo de periodicos

Bruggemann OM, Osis MJD, Parpinelli MA. Apoio no
nascimento: percepcoes de profissionais e acompanhantes
escolhidos pela mulher. Rev Saude Publica. 2007;41(1):44-
52. https://doi.org/10.1590/S0034-89102006005000015

Livro

Wunsch Filho V, Koifman S. Tumores malignos relacionados
com o trabalho. In: Mendes R, coordenador. Patologia do
trabalho. 2. ed. S&o Paulo: Atheneu; 2003. v.2, p. 990-1040.

Foley KM, Gelband H, editors. Improving palliative care for
cancer Washington: National Academy Press; 2001[citado
2003 jul 13]. Disponivel em:
http://www.nap.edu/catalog.php?record_id=10149

Para outros exemplos recomendamos consultar as normas
(Citing Medicine) da National Library of Medicine,disponivel
em

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/bookshelf/br.fcgi?book=citmed.

Citacao no texto:

E necessario que a referéncia seja indicada pelo seu nimero
na listagem, na forma de expoente (sobrescrito) antes da
pontuacdo no texto, sem uso de parénteses, colchetes ou
similares. Nos casos em que a citacdo do nome do autor e
ano for relevante, o numero da referéncia deve ser colocado
seguido do nome do autor. Trabalhos com dois autores
devem fazer referéncia aos dois autores ligados por “e”. Nos
outros casos de autoria multipla, apresentar apenas o

primeiro autor, seguido de “et al.”

Exemplos:

A promocéo da saude da populacdo tem como referéncia o
artigo de Evans e Stoddart®, que considera a distribuicdo de
renda, desenvolvimento social e reacdo individual na
determinacado dos processos de salde-doenca.

Segundo Lima et al.® (2006), a prevaléncia de transtornos
mentais em estudantes de medicina é maior do que na
populacdo em geral.

Tabelas

Devem ser apresentadas no final do texto, apds as
referéncias bibliograficas, numeradas consecutivamente
com algarismos arabicos, na ordem em que foram citadas
no texto. A cada uma deve-se atribuir um titulo breve. N&o
utilizar tragos internos horizontais ou verticais. As notas
explicativas devem ser colocadas no rodapé das tabelas e
ndo no cabecalho ou no titulo. Se houver tabela extraida de


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK7256/

outro trabalho publicado previamente, os autores devem
solicitar formalmente autorizagdo da revista que a publicou
para sua reproducao.
Para composicdo de uma tabela legivel, o0 nimero maximo
€ de 10 colunas, dependendo da quantidade do conteudo de
cada casela. Notas em tabelas devem ser indicadas por
letras e em sobrescrito.

Quadros

Diferem das tabelas por conterem texto em vez de dados
numeéricos. Devem ser apresentados no final do texto, apés
as referéncias bibliograficas, numerados consecutivamente
com algarismos arabicos, na ordem em que foram citados
no texto. A cada um deve-se atribuir um titulo breve. As
notas explicativas devem ser colocadas no rodapé dos
guadros e ndo no cabecalho ou no titulo. Se houver quadro
extraido de trabalho publicado previamente, os autores
devem solicitar formalmente autorizacdo da revista que o
publicou para sua reproducao.

Figuras

As ilustracoes (fotografias, desenhos, graficos etc.) devem
ser citadas como Figuras e numeradas consecutivamente
com algarismos arabicos, na ordem em que foram citadas
no texto e apresentadas apds as tabelas. Elas também
devem conter titulo e legenda apresentados em sua parte
inferior. SO serdo admitidas para publicacdo figuras
suficientemente claras e com qualidade digital,
preferencialmente no formato vetorial. No formato JPEG, a
resolucdo minima deve ser de 300 dpi. Ndo se aceitam
graficos apresentados com as linhas de grade, e os
elementos (barras, circulos) ndo podem apresentar volume
(3D). Se houver figura extraida de trabalho publicado
previamente, os autores devem solicitar formalmente
autorizacao da revista que a publicou para sua reproducao.

2.2.7 Checklist para submisséo
1. Nome e instituicdo de afiliacdo de cada autor,
incluindo e-mail e telefone.
2. Titulo do manuscrito em inglés e em seu idioma
original (portugués ou espanhol), se aplicavel.
3. Titulo resumido com 45 caracteres.
Texto apresentado em letras arial, corpo 12, em
formato Word ou similar (doc, docx e rtf).
5. Resumos estruturados para trabalhos originais de
pesquisa no idioma original do manuscrito.
6. Resumos narrativos para manuscritos que nao sao
de pesquisa no idioma original do manuscrito.

B



7. Carta de Apresentagéo, constando a
responsabilidade de autoria. Deve ser assinada por
todos os autores ou, pelo menos, pelo primeiro autor
e conter o ORCID de todos os autores.

8. Nome da agéncia financiadora e numero(s) do(s)
processo(s).

9. Referéncias normatizadas segundo estilo Vancouver,
apresentadas por ordem de citacdo. E necessario
verificar se todas estéo citadas no texto.

10.Tabelas numeradas sequencialmente, com titulo e
notas, com no maximo 10 colunas.

11.Figura no formato vetorial ou em pdf, tif,jpeg ou bmp,
com resolug&o minima 300 dpi. Gréaficos devem estar
sem linhas de grade e sem volume.

12.Tabelas e figuras ndo devem exceder a cinco, no
conjunto.

13.N&o publicamos materiais suplementares, anexos e
apéndices.

2.2.8 Processo editorial
a) Avaliacao

Pré-analise: : o Editor Cientifico avalia os manuscritos com
base na qualidade e interesse para a area de saude publica
e decide se seleciona 0 manuscrito para avaliacdo por pares
externos ou nao.
Andlise por pares: se selecionado na pré-analise, o
manuscrito € encaminhado a um dos Editores Associados
cadastrados no sistema segundo a respectiva area de
especializacdo. O Editor Associado seleciona os revisores
(dois) de acordo com a area de especializacdo e envia o
manuscrito para avaliacdo. Caso o Editor Associado
considere que os pareceres recebidos sao insuficientes para
uma conclusdo, devera indicar outro(s) relator(es). Com
base nos pareceres, o Editor Associado decide por: recusa,
no caso de o manuscrito ter deficiéncias importantes; aceite;
ou possibilidade de nova submisséo, devendo neste caso
indicar nos seus comentarios as modificacbes importantes
para eventual reformulacdo, que sera reavaliada por
relatores.

b) Revisdo da redacdao cientifica

Para ser publicado, o manuscrito aprovado é editado por
uma esquipe que fard a revisdo da redacado cientifica
(clareza, brevidade, objetividade e solidez), gramatical e de
estilo. A RSP se reserva o direito de fazer alteragcbes visando

a uma perfeita comunicacdo aos leitores. O autor



responsavel tera acesso a todas as modificagbes sugeridas
até a ultima prova enviada.

c) Provas

O autor responsavel pela correspondéncia recebera uma
prova, em arquivo de texto (doc, docx ou rtf), com as
observagcbes e alteracOes feitas pela equipe de leitura
técnica. O prazo para a revisdo da prova é de dois dias.

Caso ainda haja duvidas nessa prova, a equipe editorial
entrara em contato para que seja feita a reviséo, até que seja
alcancada uma versao final do texto.

Artigos submetidos em portugués ou espanhol serdo
vertidos para o inglés. Aproximadamente 20 dias apés o
autor ter finalizado a prova do artigo, a RSP enviara a versao
em inglés do artigo para apreciacao do autor. Nessa revisao,
0 autor devera atentar-se para possiveis erros de
interpretacdo, vocabulario da area e, principalmente,
equivaléncia de contetado com a versao original aprovada. O
prazo de revisdo da versao em inglés é de dois dias.

A RSP adota o sistema de publicacdo continua. Dessa
forma, a publicacdo do artigo se torna mais rapida: nao
depende de um conjunto de artigos para fechamento de um
fasciculo, mas do processo individual de cada artigo. Por
isso, solicitamos o cumprimento dos prazos estipulados.

2.2.9. Taxa de publicacéo
A RSP iniciou em 2012 a cobranca de taxa de publicacao,
fato este imperioso para garantir sua continuidade, com
gualidade e recursos tecnolégicos.

Em consideracdo aos autores cuja situacdo financeira foi
prejudicada pela pandemia, decidimos manter inalterado o
valor da taxa nos udltimos 2 anos e meio, absorvendo os
aumentos nos custos de publicacdo. Entretanto, dado os
cortes expressivos nos apoios recebidos de instituicdes de
fomento e as pressdes inflacionarias do setor, a partir de 1°
de janeiro de 2022 o valor da taxa de publicacdo sera
alterado para: R$ 3.800,00 para artigo original, revisdo e
comentario e R$ 3.200,00 para comunicacdo breve. Os
pagamentos provenientes do exterior serdo de US$
1.200,00 e US$ 1.000,00, respectivamente. Os artigos
submetidos anteriormente a essa data ndo sofreréo reajuste
na taxa de publicagao.

A RSP fornece aos autores os documentos necessarios para
comprovar 0 pagamento da taxa perante instituicoes



empregadoras, programas de pos-graduacao ou orgdos de
fomento & pesquisa.

ApoOs aprovacao do artigo, os autores deverdo aguardar o
envio da fatura proforma com as informagdes sobre como
proceder quanto ao pagamento da taxa.



3. ANEXOS

CARTA DE APRESENTAC}AO
Cidade, 04 de junho de 2022.
Prezado Sr. Editor, Revista de Saude Publica

Assim, submetemos a sua apreciacao o trabalho “SARA: DESENVOLVIMENTO
E VALIDA(;AO DE UM FLUXO DE ANALISES SEMIAUTOMATICO PARA
ESTUDOS DE EXPRESSAO GENICA”, o qual se encaixa nas areas de interesse
da RSP. A revista foi escolhida por ser de qualis A2 que realiza contribuicdes
relevantes para a saude, alcancando estudantes da area que podem se
beneficiar com aplicacdes de técnicas de analise de dados de sequenciamento
de nova geracéo, importante para as ciéncias O0micas.

Contribuicdo dos autores: analise, interpretacéo e redacéo do trabalho: autor 1;
concepcao, planejamento, e redagdo do trabalho: autor 2. Ambos os autores
aprovaram a versao final encaminhada.

Certifico que este manuscrito representa um trabalho original e que nem ele, em
parte ou na integra, nem outro trabalho com conteudo substancialmente similar,
de minha autoria, foi publicado ou esta sendo considerado para publicacdo em
outra revista, quer seja no formato impresso ou no eletrénico.

Os autores nao possuem conflitos de interesse ao presente trabalho. (Se houver
conflito, especificar).

f

i/ ) -~
Q/ng\“] [ Condlins. b ok
Joyce Karoline da Silva

ORCID: orcid.org/0000-0002-8039-9706
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Laise Eduarda Paixao de Moraes

ORCID: orcid.org/0000-0001-9095-5860



DECLARACAO DE RESPONSABILIDADE PELOS AGRADECIMENTOS

Eu, Joyce Karoline da Silva, autor do manuscrito intitulado (titulo completo do
artigo): SARA: DESENVOLVIMENTO E VALIDACAO DE UM FLUXO DE
ANALISES SEMIAUTOMATICO PARA ESTUDOS DE EXPRESSAO GENICA

= Certifico que todas as pessoas que tenham contribuido
substancialmente a realizacdo deste manuscrito, mas que n&o
preencheram os critérios de autoria, estdo nomeadas com suas
contribui¢cdes especificas em Agradecimentos no manuscrito.

= Certifico que todas as pessoas mencionadas nos Agradecimentos
forneceram a respectiva permisséo por escrito.

23/05/2022  Joyce Karoline da Silva
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DECLARACAO DE TRANSFERENCIA DE DIREITOS AUTORAIS

Concordo que os direitos autorais referentes ao manuscrito SARA:
DESENVOLVIMENTO E VALIDAC}AO DE UM FLUXO DE ANALISES
SEMIAUTOMATICO PARA ESTUDOS DE EXPRESSAO GENICA aprovado
para publicacdo na Revista de Saude Publica, seréo propriedade exclusiva da
Faculdade de Saude Publica, sendo possivel sua reproducdo, total ou parcial,
em qualquer outro meio de divulgagéo, impresso ou eletronico, desde que citada
a fonte, conferindo os devidos créditos a Revista de Saude Publica.

Autores:
Joyce Karoline da Silva

Laise Eduarda Paixao de Moraes

Salvador, 23/05/2022
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