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RESUMO DAS ATIVIDADES

1.

Introducgdo:

O progresso no campo da bioinformdtica vém crescendo exponencialmente
nos ultimos anos; de descobertas inovadoras & invengdo de novos métodos de
andlise, € notdvel perceber que um novo profissional estd comegando a surgir
no nicho recém-criado pela genémica e por avangos computacionais.

Além do conhecimento essencial sobre a inerente relagdo entre todos os
organismos vivos e os ambientes que os cercam, os bidlogos que se
aventuram por essas dreas precisam estar munidos com conhecimentos
diversos de estatistica, I6gica, andlise de dados e programagdo.

Como implicagéo direta desse aumento de complexidade, as quantidades de
andlises, pesquisas e ensaios necessdrios para se obter um argumento robusto
também disparou, se tornando inevitdvel o dispéndio de tempo com trabalhos
mecdanicos e repetitivos tanto in vivo quanto in silico.

Foi visando acelerar alguns desses processos que a mescla entre biologia e
programagdo provou sua eficdcia, pois elevou a capacidade do pesquisador
de readlizar uma grande quantidade de tarefas in silico em um tempo
substancialmente reduzido. Dentre as linguagens mais utilizadas entre os
bioinformatas, o Python € uma escolha recorrente, seja por sua facilidade de
aprendizado ou pela versatilidade de seus moédulos e fungdes. Além disso, outra
vantagem do Python é sua popularidade, por ser uma das linguagens mais
utilizadas no mundo, e a participagdo ativa da comunidade na construcéo de
novos modulos catalisa sua versatilidade de uso. Um desses modulos, o
Biopython, além de trazer novos tipos de dados, também possibilita a utilizagdéo
de uma variedade de ferramentas voltadas para gendémica e biologia
computacional em geral.

Valendo-se disso e objetivando a agilizagdio no processamento e interpretacdéo
de dados obtidos de andlises gendmicas simples e cotidianas, construi um
script em Python que, ao passar uma sequéncia como entrada, extrai os
primeiros resultados do BLAST para essa sequéncia e faz um alinhamento
global entre a sequéncia passada como pardmetro e cada um dos resultados
obtidos separadamente utilizando o modulo pairwise2, também do Biopython.
Como saida o script retorna trés arquivos texto, um contendo os resultados do
BLAST, outro com os alinhamentos globais e um terceiro, ainda em construgdo,
que quantifica quantas sequéncias diferentes foram analisadas de acordo
com o alinhamento obtido no pairwise2.



2. Atividades realizadas:

. Construcdio dos codigos responsdveis por pesquisar e registrar os resultados
do BLAST

. Construcéio dos codigos responsdveis por alinhar e registrar os resultados do
pairwise2

. Atualmente construindo os trechos responsdveis pela interpretagdo dos dados
do alinhamento

1. Objetivos atingidos:

Com excecéio do trecho do programa (atualmente em construgéo) que quantifica
quantos polimorfismos diferentes foram encontrados das execugées do pairwise2,
todo ele estd funcional, sendo possivel passar tanto uma sequéncia de nucleotideos
quanto de aminodcidos como pardmetro.

1. Resultados obtidos:
O programa, embora néo finalizado, vem correspondendo as expectativas nos
diversos testes feitos: ele acelerou o processo repetitivo de pesquisar uma
sequéncia, salvar as de interesse e alinhd-las globalmente, procurando
identificar polimorfismos. Apesar de necessdria conexdio com a internet para
utilizar o BLAST e os bancos de dados da NCBI, o programa compensa esses
processos de busca demorados com a utilizag&o do mdédulo de alinhamento
pertencente ao préprio Biopython.

2. Conclusdo:

O programa apresentou uma performance satisfatéria ante os casos testados,
quando finalizado ele serd postado no portal GitHub, que centraliza algoritmos
de usudrios, empresas e autdnomos em um sé lugar, sendo disponibilizado
para todos baixarem e fazerem suas proprias otimizagodes.



