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A construção de algoritmos voltados à montagem e anotação 

de genomas sequenciados fornece informações metabólicas de 

importância em diferentes áreas. Objetivou-se no presente 

trabalho a utilização de ferramentas bioinformáticas para efetivar 

a montagem e anotação de um sequenciamento pair end da 

espécie Torulaspora delbrueckii, com embasamento em um 

metabolismo de referência com relevância biotecnológica.
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Figura 1 - Comparação de resultados entre as diferentes ferramentas de montagem 
utilizadas

Figura 2 - Dados da montagem final perante o organismo de referência

Após o tratamento inicial dos dados pelas ferramentas de 

pré-processamento foram dispostas as características das duas 

montagens realizadas, obtidas via QUAST, em uma tabela, visando a 

comparação das ferramentas utilizadas, SPAdes e Abyss.

A montagem do software SPAdes apresentou maior fidedignidade e 

contiguidade, assim sendo, foi selecionada como base para o 

pós-processamento via RagTag. O arquivo obtido foi analisado via 

QUAST com base no metabolismo de referência e com a ferramenta 

BUSCO perante os genes típicos da classe Saccharomycetes. Os 

dados obtidos foram sintetizados em uma tabela para análise global do 

resultado obtido.

Pôde-se observar que ao final do processo fora obtida uma 

montagem confiável do genoma em estudo. Entretanto, nesta há 

uma presença relevante de fragmentação quando comparada ao 

metabolismo de referência.

Futuramente têm-se como objetivo o aprimoramento da 

montagem já obtida perante sua contiguidade com o auxílio de 

novas ferramentas bioinformáticas. Além disso, espera-se 

também executar o processo de anotação genômica, permitindo 

maior compreensão do funcionamento metabólico do indivíduo 

alvo.
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SPAdes Abyss

Total de contigs 487 228832

Tamanho total (bp) 9302704 39371946

N50 1070550 203726

L50 4 16

SPAdes + RagTag

Total de contigs 1313

Contigs >= 10000 bp 23

Tamanho total (bp) 9173327

Tamanho total referência (bp) 9220678

N50 697594

Montagens equivocadas 11

Fração do genoma de referência (%) 85,600


