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O surgimento de técnicas para sequenciamento e andlise de material genético providenciou um grande
avanco para as ciéncias da saude. Com o desenvolvimento tecnolégico e a consolidagao basal da
bioinformatica, surgiram novas oportunidades para pesquisa em multiplas areas. Na biotecnologia, o
sequenciamento de leveduras pode fornecer informagdes a serem aplicadas para o melhoramento e
potencializacao de diferentes processos, como na producao de vinho. Assim, pode-se obter informacdes
de genes envolvidos em rotas metabdlicas que até o momento ndo sdo determinados. Objetivou-se, com
o auxilio de ferramentas bioinforméticas, sequenciar e anotar o genoma da levedura Saccharomycopsis
vini. Para o pré-processamento dos dados houve a conversdo para o formato fastq, por meio de valores
dummies de qualidade. Em seguida, por intermédio dos softwares FASTQC e TrimGalore, foram
realizadas a andlise e ajuste necessarios dos dados. O novo arquivo gerado passou entdo pelo processo
de montagem em trés diferentes softwares, SPAdes, IDBA-UD e Velvet, buscando comparar os
resultados obtidos com dois genomas de referéncia, das espécies Saccharomycopsis crataegensis e
Saccharomycopsis fibuligera. A comparagdo ocorreu pelos programas Quast e BUSCO. No primeiro,
observou-se a completude e as caracteristicas do genoma montado com as referéncias, enquanto no
segundo houve a comparacdo com os genes tipicos da familia Saccharomycopsidaceae. P6de-se observar
gue as montagens, embora com ajuste de padrdes, apresentaram resultados nao condizentes com o
esperado, indicando que o processo nao retornou genomas montados de maneira confidvel para a
espécie alvo. Entre os fatores de interesse, destaca-se o processo de sequenciamento em si. A obtencado
dos dados a serem analisados apresenta larga heterogeneidade e elevado volume, indicando possiveis
falso-positivos e sequéncias redundantes, dificultando a operacdo de filtragem inicial e da montagem. Em
conclusdo, mesmo com o tratamento dos dados praticos, em um momento inicial ndo foi-se capaz de
obter uma montagem adequada do genoma alvo. Exacerba-se a importancia da fonte de dados a ser
trabalhada, assim como o estudo e compreensao das informacdes contidas, de modo a direcionar o
processo e apontar possiveis problemas. Vé-se, em um panorama futuro, a possibilidade de abordar os
dados brutos de maneira analitica, com uso de ferramentas como BLASTP, a fim de encontrar possiveis
genes de interesse.
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