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INTRODUCAO / OBJETIVO RESULTADOS E DISCUSSAO

Extensao total (bp) Total de contigs
Atualmente o campo da bioinformatica desenvolve ferramentas 2996254
virtuais de grande valia para a execucao de projetos cientificos. O presente
. . . . . . . . Ve 2977217
projeto visa fornecer uma linha orientativa ampla no meio bioinformatico, .
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apresentando diferentes softwares e abordando suas aplicacoes

especificas, de modo a incentivar o uso de tais em iniciativas cientificas. |
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As necessidades computacionais figuram como um dos pontos de

( Selecéo de softwares W
para aplicagéo préticaJ

maior importancia para a execucdo de processos bioinformaticos.

X

Pré'“atf‘me”to [ | Montagem |- L Andiise da montagem [ Dimensionar corretamente o projeto a ser executado é um importante passo,
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\( Pode-se ver a diferenca entre softwares durante a porcao pratica. O

visando buscar ferramentas e métodos apropriados para 0 processo.

Montagem de : o :
organismo teste montador SPAdes retornou mais sequéncias alinhadas em menos tempo e

Sthapylococcus aureus

menor consumo de RAM, enquanto o IDBA-UD consumiu mais tempo e

RESULTADOS E DISCUSSAO memoria para sequenciar 0 mesmo arquivo inicial, apresentando maior

Via analise empregando o programa QUAST, obteve-se dados para| |contiguidade e completude em relacdo ao genoma modelo.

fins de comparacao entre o desempenho de ambos montadores. Assim
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