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MONTAGEM GENOMICA DE LEVEDURA COM POTENCIAL BIOTECNOLOGICO:
UMA ABORDAGEM PAIR END COM METABOLISMO REFERENCIA.

Matheus Pedron Cassol (VOLUNTARIO), Scheila de Avila e Silva (Orientador(a))

O constante alinhamento de técnicas computacionais com objetos de estudo da drea da salde
potencializa a analise e compreensao dos dados obtidos. No campo da bioinformdtica, a construcdo de
algoritmos voltados a montagem e anotacdo de genomas sequenciados é capaz de fornecer informacdes
metabdlicas de relevancia biotecnolégica. Permite-se, assim, a otimizacdo e a melhoria de diferentes
processos agricolas ou industriais, como a producdo de vinho. Deste modo, objetivou-se efetuar a
montagem e a anotacdo de um sequenciamento pair end da espécie Torulaspora delbrueckii.
Inicialmente realizou-se a andlise de qualidade e duplicacdo de ambas leituras pelo software FASTQC. A
pds a verificacdo dos resultados ocorreu o pré-processamento das informacdes com o auxilio das
ferramentas ConDeTri, TrimGalore e Cutadapt, removendo-se os adaptadores e as leituras imprecisas.
Embora tenha sido verificado a presencga de sequéncias em duplicidade, devido a abordagem pair end do
sequenciamento, o ajuste deste parametro foi realizado posteriormente. O processo de montagem
ocorreu por intermédio dos programas Abyss e SPAdes. De modo a comparar os resultados obtidos em
cada método com o genoma referéncia do organismo, os arquivos de saida foram submetidos a analise
via QUAST, onde constatou-se maior fidedignidade na ferramenta SPAdes. O pds-processamento foi
realizado pelo software RagTag em duas etapas. Primeiramente, houve a remogdo das sequéncias de
baixa contiguidade e, em seguida, o scaffolding das contigs restantes. O resultado final foi também
analisado com base no genoma de referéncia via QUAST, no tangente a completude, assim como pela
ferramenta BUSCO perante os genes tipicos da classe Saccharomycetes. Em conclusdo, foi-se
observado que o processo apresentou uma montagem confidvel do genoma trabalhado, porém com
maior fragmentacao perante a referéncia. Em um panorama futuro, almeja-se o aprimoramento na
contiguidade da montagem obtida, assim como a execucao da anotagao, permitindo maior compreensao
da expressdo génica e das vias metabdlicas do individuo alvo.
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