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Objetivos

A montagem de um genoma consiste de,
através da sobreposicdo de pequenos pedacos
de DNA, se obter pedacos cada vez maiores e,
por fim, o genoma completo. Muitas vezes este
processo é comparado a montagem de um
guebra-cabeca onde ha pecgas repetidas, pegas
extremamente parecidas e, eventualmente, ha
pecas faltando. O objetivo deste projeto é
desenvolver ferramentas para auxiliar na
visualizacdo de genomas ou de partes dele,
focando em trechos de montagem duvidosa.
Além disso, algumas ferramentas foram
desenvolvidas para encontrar evidéncias se
estes trechos estdo ou n&o montados
corretamente.

Métodos/Procedimentos

A metodologia foi iniciada com a identificacéo,
junto aos especialistas do dominio, das
principais dificuldades quanto a montagem e
validagdo da montagem de genomas de
bactérias. Com base no estudo realizado foram
definidas algumas ferramentas a serem
desenvolvidas de forma a facilitar a visualizacdo
e encontrar evidéncias da corretude ou ndo de
trechos especificos de uma montagem. As
ferramentas desenvolvidas visam a adicionar
funcionalidades a outras ferramentas existentes
ou simplesmente facilitar a visualizacdo de
dados sem a necessidade da instalacdo de
programas locais (através da disponibilidade
dos mesmos em formato grafico via internet).

Resultados

Até o momento, ferramentas com 0s seguintes
objetivos foram desenvolvidas: ferramenta para
a visualizacdo do alinhamento de varias
sequéncias contra um genoma completo;
ferramenta para visualizacdo na web de
alinhamentos  multiplos; ferramenta para

identificar indicios da corretude ou problemas
de trechos especificos da montagem.

A Figura 1 apresenta um exemplo de duavida
sobre um trecho da montagem de um
plasmideo de Mycobacterium. A regido de w a x
foi identificada numa montagem, porém no
banco de genes GenBank esta regi@o néo
existia. Obtivemos as sequéncias originais
usadas na montagem e descobrimos que o
trecho de w a x realmente existia, assim, muito
provavelmente a montagem do plasmideo
depositada no GenBank estd incorreto. Este tipo
de problema é muito comum em montagens
onde existem regides de repeticdo com mais de
500 nucleotideos (regides R marcadas na
figura).
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Figura 1 — Montagens alternativas avaliadas pelas
ferramentas desenvolvidas

Conclusoes

Este projeto esta contribuindo para facilitar o
processo de verificagdo de montagens de
genoma através do desenvolvimento de
ferramentas  graficas que faciltem a
visualizagdo das regibes de interesse e
identificar indicios de corretude ou néo de
trechos especificos da montagem. Até o
momento, j& conseguimos a identificagdo de
provaveis erros de montagem.
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